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(54) Menschliche Nukleinsauresequenzen aus Prostatagewebe 

(57) Es werden menschliche Nukleinsauresequenzen - 
mRNA, cDNA, genomische Sequenzen - aus normalem 
Prostatagewebe, die fur Genprodukte oder Telle davon 
kodieren und deren Verwendung beschrieben. 
Es werden weiterhin die uber die Sequenzen erhaltl ichen 
Polypeptide und deren Verweuduny besch f iebei i. 
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Beschreibung 

Die lirlindung belriffl menschliche Nukleinsauresequen/en-mRNA, eDNA, genomische Sequen/en- aus normalem 
Prosiatagewebe, die fur Genprodukie oder 'lei Ic davon kodieren und deren Verwendung. 
5 Die Lirlindung betrifft vveiterhin die uber die Sequen/en erhall lichen Polypeptide und deren Verwendung. 

Eine weit verbreitete Krebsarl ist der Prostatakrebs, fur dessen Bekampfung neue Therapien nolvvendig sind. Bisher 
verwendeie Therapien, die auf einer Blockierung von Ilormonvvirkungen beruhen. sind sehr haulig nach wenigen Jahren 
wirkungslos. da der Tumor honuonunabhangig wird, d. h. ohne Ilormonwirkung weiterwachst und Meiastasen bildei. 
Das Phanomen Krebs gehi haulig einher mil der Uber- oder Unlerexpression gewisscr Gene in den entarteten Xellen. 
io wobei noch unklar ist, ob diese veranderten Expressionsraten Ursaehe oder Folge der malignen Transformation sind. Die 
Identifikatioh solcher Gene ware ein wesentlieher Scliritt fur die Entwicklung neuer Therapien gegen Krebs. Der spon- 
tanen Enistehung von Krebs geht haulig eine Viet/alil von Mutationen voraus. Diese konnen verschiedenste Auswirkun- 
gen auf das Expressionsmusler in dem betroffenen Gcwebe haben. wie /.. B. Unter- oder Uherexpression. aber uuch Ex- 
pression verkCir/,ter Gene. Me fire re solcher Veranderungen dureh solche Mutationskaskaden konnen sehlielSlich /u bos- 
is artigen lintartungen fiihren. Die Komplexitat solcher Zusanintenhiinge erschwert die experimentelle Herangehenswcise 
sehr. 

Fi'ir die Suche nach Kandidatengenen. d. h. Genen, die verglichen mil dent Tuniorgewebe im nortnalen Gewebe starker 
expriniiert vverden, wird eine Dal en bank verwendet, die aus sogenannten ESTs bestehl. 

ESTs (Expressed Sequence Tags) sind Sequen/en von cDNAs. d. h. revers transkribierten mRNAs, den Molekiilen 
20 also, die die Expression von Genen widerspiegeln. Die EST-Sequenzen werden i Li r norniale und entariele Gewebe ennit- 
telt. Solche Datenbanken vverden von versehiedenen Betreibern /. T. kommerziell angeboten. Die ESTs der EifeSeq-Da- 
tenbank, die hier verwendet wird. sind in der Regel /.wischen 150 und 350 Nukleolide lang. Sie reprasentieren ein fur ein 
beslimmlcs Gen unverkennbares Muster, obwohl dieses Gen normalerweise sehr viol lLinger ist (> 2000 Nukleotide). 
Durch Vergleich der Expressionsmusler von nonualen und Tuniorgewebe konnen ESTs ideniifi/iert vverden, die fur die 
25 Tumorentstehung und -prolifertion wichtig sind (s. Fig. 1). 

lis besteht jedoch folgendes Problem: Da durch unierschiedliche Konstrukiionen der cDNA-Bibliotheken die gefun- 
denen EST-Sequen/.en /.u unterschiedlichen Regionen eines unbekannien Gens gehoren konnen, ergiibe sich in eineni 
solchen Eall ein vollig falsches Verhaltnis ties Vorkommens dieser ESTs in deni jeweiligen Gewebe. Dieses wiirde ersl 
benierki werden. wenn das vollslandige Gen bekannt ist und soniil die ESTs dem gleichen Gen /ugeordnet werden kon- 
M) nen. 

lis wurde nun gefunden, dati diese Eehlermoglichkeit verringert werden kann, wenn zuvor samiliehe ESTs aus detn je- 
weiligen Gewebstvp asseniblieri werden, bevor die Expressionsmusler mileinander verglichen werden. lis wurden also 
uberlappende liSTs ein und desselben Gens /.u liingeren Sequenzen /usamiuengefalSt (s. Fig. 1, Fig. 2a und Fig. 3). 
Durch diese Verlangerung und damil Abdeckung eines wesentlich grotferen Genbereichs in jeder der jeweiligen Banken 
.vS sollle der oben beschriebene Eehler weitgehensl vermieden werden. Da es hier/,u keine beslehenden Soft wareprodukle 
gab. wurden Prograimne fur das Asseniblieren von genoniischen Abschnitten verwendet. die abgewandelt eingeset/.i und 
durch eigene Programme erganzt wurden. liin Flowchart der Assemblierungspro/edur ist in Fig. 2b 1 2b4 dargeslellt. 

lis konnien nun die Nukleinsaure-Sequen/.en Seq. ID No 1 bis Seq. ID No. 64 gefunden werden. die als Kandidaten- 
gene bei Prostatakrebs eine Rolle spielen. 
40 Von besonderem Interesse sind die Nukleinsaure-Sequen/en Seq. ID Nos. 3, 4. 6 8, 11. 15. 17 21, 23, 24. 26 33, 35, 
30. 40 43, 45, 46, 50. 53 und 56 62. 

Die lirlindung be t riff t somit Nukleinsaure-Sequen/.en. die ein Genprodukl oder ein Teil davon kodieren, umfassend 

a) eine Nukleinsaure-Sequenz. ausgewahlt aus der Gruppe der Nukleinsaure-Sequen/en Seq. ID Nos. 3, 4. 6 8. 11. 
45 15. 17 21, 23 24, 26 33, 35. 36, 40 43. 45, 46. 50. 53 und 56 62 

b) eine allelische Variation der unler a) genannten Nukleinsaure-Sequen/en 
oder 

c) eine Nukleinsaure-Sequen/, die kotuplemeniar /.u den unter a) oder b) genannten Nukleinsaure-Sequen/.en isl. 

50 Die lirlindung belriffl weiierhin eine Nukleinsaure-Sequen/, genial einer der Sequen/.en Seq 113 Nos. 3, 4. 6 8. 11, 15. 
17 21. 23, 24. 26 33. 35. 36. 40 43. 45. 46, 50, 53 und 56 62 oder eine komp lenient are oder allelische Variante davon 
und die Nukleinsaure-Sequen/.en davon. die eine 9O0Hge bis 95^ige IToniologie /u einer humanen Nukleinsaure-Se- 
quen/, aufvveisen. 

Die lirlindung be t riff I audi die Nukleinsaure-Sequen/en Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 64, die im nonualen Prostaia- 
55 gewebe erhohl expriniiert sind. 

Die lirlindung belriffl ferner Nukleinsaure-Sequen/en. umfassend einen Teil der oben genannten Nukleinsaure-Se- 
quen/en. in soldi einer ausreichenden GroGe. daft sie mil den Sequen/en Seq. ID Nos. 3, 4. 6 8, 11. 15, 17 21. 23, 24. 
26 33. 35. 36. 40 43. 45. 46. 50. 53 und 56 62 hybridisieren. 

Die erfindungsgemaTen Nukleinsaure-Sequen/.en weisen im allgemeinen eine Eange von mindestens 50 bis 2500 bp, 
60 vor/ugsweise eine Eange von mindestens 150 bis 2000 bp. insbesondere eine Eiinge von 400 bis 1900 bp auf. 

Mifden erlindungsgemalSen Teil sequen/.en Seq. ID Nos. 3.4, 6 8.11, 15, 17 21.23,24.26 33,35.36.40 43.45.46. 
50, 53 und 56 62 konnen genial.} glingiger Verfahrenspraxis auch lixpressionskasselten konstruiert vverden. wobei auf der 
Kassette mindestens eine der erfindungsgematten Nukleinsaure-Sequen/.en zusammen mil mindestens einer dem Faeh- 
mann allgemein bekannten Kontroll- oder regulalorischen Sequenz, wie /.. B. einem geeigneien Promoter, kombinieri 
r>5 wird. Die erlindungsgemuTcn Sequen/en konnen in sense oder anlisense Orientierung eingefugi sein. 

In der Eiteratur sind ist eine grofte An/aft I von lixpressionskasselten b/.w. Vekloren und Promotoren bekannt. die ver- 
wendet werden konnen. 

Unler lixpressionskasselten b/.w. Vekloren sind zu verslehcn: 
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1. bakterielle, wie /. B., piin^csffFTpi, pBs. <[>X 1 74, pBluescripi SK, pBs KS, pNT iSuTpNT T 16a, pNITKSa, pNH46a 
(Stratagene), pTrc99A. pKK223-3. pKK233-3, pDRMO, pRIT5 (Pharmacia), 

2. cukaryonlischc, wie /. B. pWHneo. pSV2cat. pCXI44, pXTl, pSCi < Stralagenc ), pSVK3. pBPV. pMSCr, pSVL 
(Pharmacia). 

Untcr Konlroll- oder regulatonscher Scquen/ sirul geeigneie Promoiorcn /u vcrsichcn. ITierbei sitnl /wei bevor/ugte 
Vekloren der pKK232-S und dor PCM7 Vckior. Ini ein/.elnen sind lolgende Promoiorcn gemeiul: lad, lac/, T3, '17. gpi, 
lambda P K . ire. CMV. HSV Thy midin-Kinase. SV40, HTRs aus Retrovirus und Maus Melalloihioncin-I. 

Die aufder Hxpressionskasselte befindlichen DNA-Sequen/cn konnen cin Husionsprolein kodieren, das cin hckatinics 
Proicin und cin biologisch ak lives Poly pepi id- 1 Tug men I umfaBi. 

Die Hxpressionskasseiien sind ebenlalls Ciegensland dcr vorliegenden Hrlindung. 

Die erlindungsgematten Nukleinsaure-Hragmenle konnen /.ur Tfersiellung von Vol langen-Cenen verwendei werden. 
Die erhiili lichen Cene sind eben falls Ciegenstand dcr vorliegenden Hrlindung. 

Die Hrlindung bclriTTl aueh die Verwendung dcr crfindungsgematien Nukleinsaure-Sequen/en, sovvie die aus dcr Ver- 
wendung erhiili lichen Clen-Hragmenie. 

Die erfindungsgemaBen Nukleinsaure-Sequen/en konnen mil gccignelen Vektoren in Wiris/ellen gebrachi vverden, in 
denen als hclerologer Teil die aiit'den Nukleinsiiure-I 'ragmenten enlhaltene genelischen Information belindel, die cxpri- 
tnierl wird. 

Die die Nukleinsaure-Hragmenle enihalienden Wirts/ellen sind ebenlalls Ciegensland dcr vorliegenden Hrlindung. 

Geeignete Wiris/ellen sind /. B. prokary oniische Xellsysleme wie H. coli oder cukaryonlischc /ellsysleme wic den- 
se he oder humane Zellen oder He Ten. 

Die erlindungsgematfen Nukleinsaure-Sequen/en konnen in sense oder and sense Form verwendei werden. 

Die Ilersiellung dcr Polypeptide oderderen H rug mem erlolgt dureh Kuliivierung der Wiris/ellen gemaB gangiger Kul- 
livierungsmeihoden und anschlielSender Isolierung und Aufreinigung der Peptide b/vv. Hragmente. ebenlalls millels gan- 
giger Verlahren. Die Hrlindung bclriTTl temer Nukleinsaure-Sequen/en, die mindestens cine Teil scquen/ cines biolo- 
gisch ak liven Polype pi ids kodieren. 

Herner betrilVt die vorliegende Hrlindung Polypcptid- Teilsequen/en. sogenannie ORP (open-reading-Traiiie)-Pepiide. 
gemaT den Sequen/protokollen Seq. ID Nos. 67 70.71.73 81,84 89.93 109.111 114,110 137,139 149,153 U4. 
160 172. 1S1 182.188 193 und 196 216. 

Die Hrlindung bclriTTl ferner die Poly pepiid-Sequen/en. die mindeslens cine StK/Mge ITomologie. insbesondere cine 
90*4 ige ITomologie /u den erlindimgsgemaTen Pol vpeptid-deilsequen/en tier Seq. ID Nos. 67 70. 71. 73 81, 84 89. 
93 109,111 114,116 137.139 149. f53 164,166 172.181 182,188 193 und 196 2 1 6 aul vveisen. 

Die Hrlindung helrifl'i aueh Antikorper. die gegen cin Polypeplid oder ein Hragnient geriehlel sind. welche von den er- 
lindungsgematien Nukleinsauren der Sequen/en Seq. fD No. 1 bis Seq. ID 64 kodieri werden. 

Unier Antikorper sind insbesondere monoklonale Amikorper /li vcrsichcn . 

Die erfindungsgemaBen Polypeptide der Sequen/en Seq. ID Nos. 65 bis Seq. FD No. 216 konnen aueh als Tool /urn 
Autfinden von Wirksiol'fen gegen Prostalakrebs verwendei werden. was ebenlalls Clegensland der vorliegenden Hrlin- 
dung isi. 

libenlalls (legenstand der vorliegenden Hrlindung isl die Vervvcndung der Nukleinsaure-Sequen/en gemab den Se- 
quen/en Seq. TD No. 1 bis Seq. TD No. 64 /ur 1 expression von Poly peptide n, die als 'Tools /urn AuTlinden von Wirkstof- 

1 e n gegen Pro si a I a- K re b s v e r we n de t w e i\ ie n ko n n e n . 

Die Hrlindung betriffi aueh die Vervvcndung der gelundenen Pol vpepiid-Teilsequen/en Seq. TD No. 65 bis Seq. ID No. 
216 als Ar/neimiitel in der Gentherapie /ur Behandlung des Prostala-Krebses. b/w. /ur TTersiellung cines Ar/neimittels 
/ur Behandlung des Prostala-Krebses. 

Die Hrlindung beirilTt aueh Ar/neimillel. die mindeslens cine Polypeplid- Teilsequen/ Seq. ID No. (o bis Seq. ID No. 

2 16 enihailcn. 

Die gelundenen erlindungsgemaBen Nukleinsiiure-Sequen/en konnen aueh genomisehe oder iiiRNA-Sequen/en sein. 

Die Hrlindung beirifft aueh genomisehe Ciene, ihre Promotoren, Hnhancer. Silencer, Hxonslruktur, Inironsiruklur und 
deren Sp lei levari an l en. erhalilich aus den cDNAs der Seq Lien /en Seq. fD No. 1 bis Seq. TD No. 64. so wie deren Verwen- 
dung /usammen mil geeignelen regulativen Hlementcn, wie geeigneien Promoiorcn und/oder Hnhancern. 

Mi! den erlindungsgemaBen Nukleinsauren (cDNA-Sequen/en ) werden genomisehe BAC-, PAC- und Cosmid-Biblio- 
theken gesereenl und Liber komplemcniare Basenpaarung (TTybridisierung) spe/ilisch humane Klone isoliert. Die so iso- 
lienen BAG-, PAC- und ( Vsmid-Klone werden mil Hi lie der l : luores/en/-in-sit u-ITybridisalion auf Meiaphasenehromo- 
somen hybridisiert und enlsprechende Chromosomenabsehnille identili/ien, aufdenen die enispreehenden genoniisehen 
Ciene liegen. BAC-, PAC- und Cosmid-Klone werden sequen/ieri. urn die enispreehenden genoniisehen Ciene in ihrer 
\ ollstandigen Slruktur (Promoiorcn, Hnhancer, Silencer, lixons Lind Tnirons) auT/uklaren. BAC 1 -. PAC und Cosmid- 
Klone konnen als cigenstandigc Molekule fur den CienlransTer eingesei/i werden (s. Ki^. 5). 

Die lirlindung betrilVt aueh BAC-, PAC 1 - und Cosmid-Klone, enlhaltcnd tunktionellc CJene und ihre ehromosoniale 
Hokalisahon. enispreehcnd den Sequen/en Seq. ID. No. 1 bis Seq. ID No. 64. /ur Verwendunu als Vehikel /urn Centrans- 
Ter. 

BedeutLingcn von 1'achbegritVen und Abkiir/.ungen 

Nukleinsauren - [Jnier Nukleinsauren sind in der vorliegenden lirlindung /.li versiehen: mRNA. pariielle eDNA, vollan- 
gen eDNA und genomisehe Ciene (Chromosomen ). 

C)R1 ; = Open Reading Prame. cine dcfinierte AbTolge von Aminosauren. die von der cDNA-Sequen/ abgeleitet werden 
kann. 

(oniig = Hine Menge \-on DNA-Sequen/en. die auTgrund sehr grol.Vr Ahnlichkeiten /u einer Sequen/ /usammengeTaBl 
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werden konnen (Consensus). 
Singleton = I tin Con tig. der nur cine Sequen/ en l hall. 

Prklarung /u den Alignmentparametern 

s 

minimal initial match = ininitnaler anfanglicher identitatsbereich 
maximum pads per read = max i male An /.ah I von Inserlionen 
maximum percent mismatch = maximale Ahweichung in % 

1() Prklarung dcr Abbildungen 

Fig. 1 /eigt die systematise he Gen-Suche in der Tncyte LifeSeq Dale n bank. 
Fig. 2a /eigt das Prin/ip der PST-Assemblierung 
Fig. 2b 1 2b4 /eigt das gesamte Prin/ip der PST- Assemblierung 
is Fig. 3 /eigt die in silico Subtraktion der Genexpression in verschiedenen Geweben 

Fig. 4a /eigt die Besiimmung der gewebsspe/ifischen Expression uber eleklronischen Northern. 
Fig. 4b /eigt den eleklronischen Northern 

Fig. 5 zeiiil die Isolierung von genomischen BAC- und PAC-KLonen. 

Die nachtblgenden Beispiele erlaulem die TTerslellung der erlindungsgemaBen Nukieinsaure-Sequen/en. ohne die Pr- 
20 (indung auf diese Beispiele und Nukleinsaure-Sequen/en /u heschranken. 

Beispiel 1 

Suehe nach Tumor- be/ogenen Kandidatengenen 

/uerst wurden samlliche PSTs des entsprechenden Gewebes aus der PifeSeq-Datenbank (vom Oklober 1997) exlra- 
hiert Diese wurden dann mitiels des Programms GAP4 des Staden-Pakets tuit den Parametern l)'/r mismatch, 8 pads per 
read und einem minimalen match von 20 assemblies Die nichi in die GAP4-Dalenbank aulgenommenen Sequen/en 
(Fails) wurden erst bei \% mismatch und dann nochmals bei 1% mismatch mil der Datenbank assembhert. Aus den Con- 
.*() tigs der Datenbank. die aus mehr als einer Sequen/ bestanden. wurden Consensussequen/en errechnet (s. 1 ig. 2a und 
2 b 1 2b4). 

Die Singletons der Datenbank. die nur aus einer Sequen/ bestanden. wurden tuit den nieht in die G AP4-Datenbank 
aufsenommenen Sequen/en bei 2 r /r mismatch erneut assembhert. Wiederum wurden fur die Contigs die Consensusse- 
quen/en ennittell. Alle iibrigen HS'Ls wurden bei 47r mismatch erneut assembhert. Die Consensussequen/en wurden 
;s abermals extrahiert und mil den vorheritien C onsensussequen/en sovvie den Singletons und den nicht in die Datenbank 
aulgenommenen Sequen/en abschlieBend bei 4% mismatch assemblieri. Die (onsensussequen/en wurden gebildet und 
miuten Singletons und Pails als Ausgangsbasis fur die Gewebsvergleiche verwendet. Durch diese Pro/edur konnte si- 
chergestellt werden, daB unicr den veVwendeten Parametern samlliche Sequen/en von einander unabhaogige Genberei- 
che darstellten. 

40 Fig. 2b 1 2b4 veranschaulichi die Verlangerung der normal Prostala-Gevvebe PS 'is. 

Die so assemblierten Sequen/en der jevveiligen Gewebe wurden anschlieBend mittels des gleichen Programms mitein- 
ander verglichen (s. Fig. 3'). TTier/u wurden erst alle Sequen/en des ersten Gewebes in die Datenbank eingegeben. (Daher 
war es wichliii. da IS diese von einander unabhangig waren). 

Dann wurden alle Sequen/en des zweiien Gewebes nnt alien des ersten verglichen. Das Prgebnis waren Sequen/en, 
45 die fur das erste b/w. das /vveite Gewebe spe/Uisch waren. sovvie welche, die in beiden vorkamen. Bei Pet/teren wurde 
das Verhaltnis der ITauligkeil des Vorkornmens in den jeweiligen Geweben ausgewertet. 

Alle Sequen/en. die mehr als viermal in jeweils einem der verglichenen Gewebe vorkamen. sovvie alle, die mindesiens 
funfmal so hauli* in einem der beiden Gewebe vorkamen wurden weiler unlcrsucht. Diese Sequen/en wurden einem 
eleklronischen Northern (s. Beispiel 2.1 ) unter/ogen. vvodurch die Verteilung in samt lichen Tumor- und Normal-Gewe- 
so ben unlcrsucht wurde (s. Fig. 4a und Fig. 4b). Die relevanien Kandidaten wurden dann mil TTilfe sanulicher Incyte PS Is 
und alien PSTs offenilicher Daienbanken verlangert (s. Beispiel 3). AnschlieBend wurden die Sequen/en und ihre Uber- 
set/ung in mogliche Proieine mil alien Nukleodd- und Proteindatenbanken verglichen. sowie aut mogliche. lurProteine 
kodierende Regionen untersuchl. 

ss Beispiel 2 

Algorithmic /ur Identilikation und Verlangerung von partiellen CDNA-Sequen/en mil verandertem Pxpressionsmuster 

[m fokenden soil ein Algorithmus /ur Auflindung uber- oder unterexprimierier Gene etiauterl werden. Die ein/elnen 
6o Schritte sind der besseren Ubersichl halber audi in einem PluBdiagramm /usammengefaBl (s. Fig. 4b). 

2.1 Pleklronischer Northern- Blot 

Xu einer partiellen DNA-Sequen/ S. /. B. einem ein/elnen PST oder einem Conlig von PSTs. werden mittels eines 
r>s Standardprotiramms /ur Homoluiesuehe, /. B. BLAS T ( Altschut. S. 1- . Gish W.. Miller. W.. Myers. 1-!. W. und I.ipmun. 
D r (199())> Mo! 8101 21x403 410). BPAST2 (Alischul, S. P.. Madden. T. P.. S dialler. A. A., /hang, J., /hang. /., 
Miller. W. und Pipman. D. J. (1997 ) Nucleic Acids Research 25. 3389 3402) oder PASTA (Pearson. W. R. und Pipman, 
D. J. (1988) Proc. Nail. Acad. Sci. USA 85 2444 2448). die homologen Sequen/en in verschiedenen nach Geweben ge- 
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ordnelen (privaten oder ot'feni lichen n iST-Biblioiheken best in mil. Die dadureh ermiifeTTen (relaiiven oder absoluien) 
Ciewebe-spe/ifisehen Vorkonmienshauli^keiten dieser Pariial-Sequen/ S werden als elekironiseher Northern- Biol be- 
/eichnei. 



Analog der unier 2.1 beschriebenen Veriahrensweise vvurde die Sequent/. Seq. ID No. 10 ^elunden, die 4x sliirkc 
normalen Pros I at a Lie we be als ini Tumor Lie we be vorkomml. 

Die moiiliehe l 'unktion dieses ( ienbereiches befriiVt humanes MVl-'-l. 
Das Hr^ebnis ist wie tokt: 

Hleklronischer Northern-Bloi I'iir SHQ. ID. NO: 10 



NORMAL 
%Haeuf igkei 



7UM0R Verhaeltnisse 
sHaeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 


0000 


0 


0026 


0.0000 * 


undef 


Brust 


0 


0040 


0 


0022 


1.8347 


0.5450 


Eierstock 


0 


0061 


0 


0052 


1. 1686 


0.8557 


Endokrines Gewebe 


0 


0055 


0 


0000 


under 


0 . 0000 


Gastrointestinal 


0 


. 0039 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Gehirn 


0 


. 0017 


0 


0033 


0. 1935 


5. 1673 


Haematopoe tisch 


0 


. 0014 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Haut 


0 


.0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0065 


0.0000 


undef 


Herz 


0 


0021 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0050 


0 


0024 


2.1069 


0,4746 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Muskel-Skelett 


0 


0051 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0030 


0. 


0063 


0. 4342 


2.3033 


Eankreas 


0 


0019 


0. 


0000 


unde.f 


0.0000 


Penis 


0 


0030 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


0095 


0. 


0021 


4.4745 


0. 2235 


Uterus 


0 


0017 


0. 


0071 


0.2321 


4.3088 


Brust-Hyperplasie 


0. 


0145 










Duenndarm 


0. 


0000 










Prostata-Hyperplasie 


0. 


0149 










Samenblase 


0. 


0000 










Sinnesorgane 


0. 


0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0. 


0026 











FOETUS 

-sHaeuf iakeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gastrointens t inal 


0 


0000 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoe tisch 


0 


00 00 


Herz-Blutgef aesse 


0 


0041 


Lunge 


0 


0111 


Niere 


0 


0124 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



Brust 
Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoe tisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



N0RMIERTE/SU3TRAHIERTE B IBLIOTHEKEN 

%Haeuf icrkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0. 0082 

0.0244 

0. 0114 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0 . 0040 

0 . 0128 

0. 0000 



BNSDOCID: <DE 1981 1 194A1_I_> 



DE 198 LI 194 A L 



Analoa der untcr 2.1 bcschricbcncn Vcrfahrcnswcisc wurde die Scqucn/, Scq. ID No. 18 gclunclcn, die 6x siarkcr im 
norma ien Prostatagewebe als ini Tumorgevvebe vorkoiuml. 
Das lirgebnis ist wie t'olgt: 

KlcklronischorNonhcrn-Bloi tlir SEQ. ID. NO: 18 



i.s 



NORMAL 






TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 < 


0279 


0 . 


0C26 


10 . 9109 


0 . 0917 


Brus t 


0 


0040 


0. 


0022 


1.8347 


0.5450 


Eiers tock 


0 


0000 


0. 


0026 


0 . 0000 


undef 


Endokr ines Gewebe 


0 


0013 


0. 


0000 


undef 


0 . 0000 


Gastrointestinal 


0 


0116 


0. 


0000 


under 


A a A A A 

(J . uuuu 


Gehirn 


0 


0042 


0. 


0033 


l . i. y u z 


a Tim 


Haematopoe tisch 


0 


0014 


0. 


0000 


under 


A A A A A 

u . uuuu 


Haut 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


unde f 


Hepatisch 


0 


0000 


0. 


0065 


o . oouu 


under 


Herz 


0 


0021 


0. 


0000 


unde f 


n nnnn 
u . uuuu 


Hoden 


0 


0000 


0. 


0000 


unde f 


unde f 


Lunge 


0 


0037 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0034 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0039 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Pankreas 


0 


0019 


0, 


0055 


0.3423 


2.9168 


Penis 


0 


0060 


0. 


0000 


undef 


0 .0000 


Prostata 


0 


0119 


0. 


0021 


5.5932 


0.1788 


Uterus 


0 


0033 


0. 


0071 


0.4642 


2.1544 


Brust-Hyperpiasie 


0 


.0000 










Duenndarm 


0 


.0000 










Prostata-Hyperplasia 


0 


0030 










Samenblase 


0 


.0000 










Sinnesorgane 


0 


.0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


.0017 











FOETUS 
%Haeufigke: 



40 



Entwicklung 0.0000 

Gastrointenstinai 0 .0000 

Gehirn 0.0000 

Haematopoe tisch 0 . 0039 

Herz-Blutgef aesse 0 . 0000 

Lunge 0.0000 

• Niere 0.0124 

Prostata 0.0000 

Sinnesoraane 0.0000 



N0RMIERTE/SU3TRAHIERTE 3IBLI0THEKEN 
%Haeuf igkeit 



<SO 



Brust 

Eiers toe k-Uterus 
Endokr ines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoe tisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



0.0272 
0.0000 
0.0000 
0.0012 
0.0000 
0.0000 
0.0065 
0.0000 
0.0032 
0.0020 
0.0192 
0.0000 



.1.3 



Analog der unicr 2.1 bcschricbcncn Vcriahrcnswcisc vvurdc die Scqucn/. Scq. ID No. 24 gelunden. die 5x starker im 



6 



BNSDOCID: <DE„1 981 1 1 94A1 J_> 



,DE L98 1L 194 A 1 



normalen Prosialagewehe als im Timior^ewehe vorkoniinl. 

Die moiiliche l ; unklion dieses (ienhereichs heirilfl das ( iegenstuek eines unhekannten Gens Hefe Chroniosom XVI. 
Das Hr^chnis ist wie toliii: 



Hlektronischcr Northern-Blot fur SliQ. ID. NO: 24 



NORMAL 



TUMOR 



Verhaeltnisse 



%Haeufigkeit %Haeufiakeit N/T 



T/N 



Blase 


o 


. 0000 


o 


.0153 


0 0000 


unde £ 


Brus t 


o 


. 0120 


o 


.0131 


0 . 9174 


1.0 901 


E i e r s tock 


o 


. 0091 


o 


0208 


0.4382 


2 . 2819 


Rnrlnkri np > f^^wphp 

Uii w Jv J_ J. ilC hJ w W ^ ^ 


o 


.014 6 


o 


0191 


0.7 655 


1 . 3064 


r^r= c ^'{~Tr , il n c; ^- i tip 1 


o 


. 0233 


o 


014 3 


1 . 62 85 


0 . 6141 


Gehi irn 


o 


. 0034 


o 


0077 


0 . 4 423 


2 . 2 607 


H s am o 4- /— \ r~i ^ f~ i c/"*n 
na fcritla. LUpuc uliLU 


n 

u 


n o s 

• U U J v 


u 


uuuu 


unde f 


n nnnn 




n 


* U -L 4 17 


u 


no/17 


n i 7 £ 9 


D . O / O 4 


LI C T—l m 4- 1 W 

rtspaci5cn 


u 


nnnn 


Pi 
u 


U 0 1 a 


n nnnn 
u . uuuu 


unde f 


Herz 


o 


. 0095 


n 

u 




0 "3 4 6R 

U . J 1 O Q 


? ft ft "3? 


Hoden 


0 


. 0061 


0 


0234 


0.2612 


3.8288 


Lunge 


0 


.0100 


0 


0165 


0. 6020 


1.6612 


Magen-Speiseroehre 


0 


. 0097 


0 


0153 


0. 6300 


1.5874 


Mus Jcel-Skelett 


0 


. 0051 


0 


0180 


0. 2855 


3.5025 


Niere 


0 


.0059 


0 


0000 


under 


0.0000 


Pankreas 


0 


0038 


0 


0221 


0. 1714 


5. 8337 


Penis 


0 


0000 


0. 


0267 


0. 0000 


under 


Prostata 


0 


0214 


0. 


0043 


5.0338 


0 . 1987 


Uterus 


0 


0116 


0 


0142 


0. 3123 


1.2311 


B r us t - Hype rp 1 a s i e 


0 


0132 










Duenndarm 


0 


0093 










os tata-Hyperplasie 


0 


0178 










Samenblase 


0 


0089 










Sinnesorgane 


0 


0 0 00 











Weisse B lut koeroerchen 0.0061 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0307 


Gastrointenscinal 


0 


0123 


Gehirn 


0 


0125 


Haematopoet isch 


0 


0118 


Herz-Blutgefaesse 


0 


0082 


Lunge 


0 


0000 


Niere 


0 


0062 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0140 



Brus t 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoet isch 
Haut-Muskel 
Hod en 
Lunge 
Nerven 
Prostata 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKE^ 
%Haeuf igkeit 

0.0136 
0.0068 
0. 0245 
0.0041 
0.0122 
0. 0057 
0.0032 
0.0000 
0.0000 
0.0010 
0.0000 



Analog der unier 2.1 hesehriehenen Vcti'ahrensweise wurde die Seuuen/ Seq. FD No. M) ^efunden. die 4x suirker im 
normalen Prostatagcwehe als ini Tumoniewohe vorkouitni. 

Die mogliehe l unkiion dieses Genhereichs hclrilVi das GcLiensliick cines (.lens von lhaliana von Gaenorhahdites de- 
dans. 

Das Mrychnis isl wie 1'oIlM: 



BNSDOCID; <DE_1 981 1 1 94A1_L> 



DE 198 LI L94 A { 

Hiokironiseher Nonhcrn-Bloi lurSMQ. ID 



NORMAL 



TUMOR 



Verhaeltnisse 



%Haeufigkeit %Kaeufigkeit N/T 



15 



20 



T/N 



Blase 


n 
v> 


0000. 


0 . 


no s i 

U U J -L 


o noon 








0040 


0 . 


0022 


1.8347 


0 . 5450 


" i. O L. iS. 


0 


0152 


0 . 


0026 


5.8431 


0.1711 




0 


0000 


0 . 


0054 


0 0000 


unde f 




0 


0019 


0 . 


0000 


und e f 


0 0000 




0 


0025 


0 . 


0044 


0 5806 


1.7224 




0 


0056 


0 . 


0000 


unde f 


0 0000 


Haut 


0 


0000 


0 . 


0000 


unde f 


un.de £ 


Upn^ f~ "? <=; "h 


0 


0000 


0 . 


0000 


unde f 


unde £ 


Herz 


0 


0000 


0 . 


0000 


undef 


unde f 




0 


0000 


0 . 


0000 


unde £ 


unde £ 


Lunge 


0 


0025 


0 . 


0024 


1.0534 


0.94 93 


T^Jt /"r a t-\ O 1 c ^ r"\ 

Mayea opeiseroenre 


A 

u 


nooo 




on no 


unde f 


unde f 




u 


UU J'i 


0 . 


0000 




0 0000 


Niere 


0 


0000 


0. 


0000 


under 


undef 


Pankreas 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0000 


0. 


0000 


unde f 


undef 


Prostata 


0 


0095 


0. 


0021 


4.4745 


0.2235 


Uterus 


0 


0017 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Brust-Hyperplasie 


0 


0000 










Duenndarm 


0 


0031 










Prostata- Hyperplasia 


0 


0030 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse_Blutkoerperchen 


0 


0009 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Encwicklung 
Gastrointens tinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



0000 
0092 
0000 
0039 
0000 
0000 
0000 
0249 
0000 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Ne rven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit ^ 

0.0068 
0.0000 
0.0245 
0.0006 
0. 0000 
0.0057 
0. 0000 
0. 0000 
0.0000 
0.0030 
0.0192 
0.0000 



60 



Analog dor unier 2.1 beschriebcncn Verfahrensweise wurde die Scquenz Scq. ID No. 43 gefunden. die 6x starker im 
normaien Prostaiagewebe als im Tumorgevvebe vorkotnnil. 
Das Kmebnis isl wio lolni: 



BNSDOCID: <DE__1 981 1 1 94A1 J_> 



^DE 198 LL 194 A I 

uflKonischer Northcrn-Bloi fur SHQ. 11). NO: 43 



%Haeur 


ig 


keit 


%Haeuf igkei t 


N/T 


■ T/M 


Blase 


0. 


0000 


0 


0000 


under 


unde f 


Brust 


0. 


0120 


0 


004 4 


2 .7521 


0.3-534 


Eierstock 


0 . 


0000 


0 


002 5 


0.0000 


und-i ;: 


Endokrines Gewebe 


0 . 


0013 


0 


002 7 


0 . 6698 


1 . 4 9 30 


Gastrointestinal 


0. 


0053 


0 


004 3 


1.2214 


0. 3137 


Gehi rn 


0 . 


0051 


0 


0000 


under 


0.0000 


Ha ema top oe tisch 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Haut 


0. 


0000 


0 


0000 


under 


unde f 


Hepat isch 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0. 


0032 


0 


0000 


unde z 


0. 0000 


Hoden 


0. 


0122 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


Lunge 


0 . 


0012 


0 


002 4 


0 . 5267 


1 . 3986 


Magen-Speiseroehre 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 . 


0000 


0 


0060 


0 .0000 


undef 


Niere 


0. 


0059 


0 


0063 


0 .3683 


1.1517 


Pankreas 


0 . 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0. 


0030 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Prostata 


0 . 


0119 


0 


0021 


5.5932 


0. 1788 


Uterus 


0 . 


0050 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


3rus t -Hyperplasia 


0 . 


014 5 










Duenndarm 


0 . 


0000 










Pros t a ta -Hyper plas ie 


0 . 


0030 










Samenblase 


0 . 


0000 










Si one so rgane 


0 . 


0000 










Weisse 3iut koe rpe rchen 


0 . 


0035 











I 0 



I 5 



10 



FOETUS 

% Haeu f i g ke i t 



Entwicklung 


0 


0000 




Gas t ro inn ens tinai 


0 


0031 




Gehi rn 


0 


0000 




Haematopoe tisch 


0 


0039 




Herz-31utgefassse 


0 


0000 




Lunge 


0 


0037 




Niere 


0 


0062 




Prostata 


0 


0000 


40 


Sinnesorgane 


0 


0000 





NORM I ERT £ / S U3TRAH I ERTE BIBL I OTHE KEN 
%Haeu£ lake it 

45 



Brust 


0 


0000 




n 


0137 


Endokrine s_Ge webe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0035 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoe tisch 


0 


0057 


Haut-Muskel 


0 


0065 


Hoden 


0 


0073 


Lunge 


0 


oooo 


Nerven 


0 


0050 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



50 



55 



2.1.5 

Analog dor untcr 2.1 heschrichcncn Veriahrensweise \wii\le die Seqiien/ Sue). ID No. 5 { ) gelunden. die 5x starker iin 
normalon Prostala^ewebe a Is ini dumorLiewebe vorkoninu. 
Das Hriiehnis isi wie Mm: 



9 



BNSDOCID: <DE_1 9811194A1 J_: 



DE 198 11 194 A I 

lilekironischcr Norlhern-Bloi turSMQ. ID. 



NORMAL 



TUMOR 



Verhaeltnisse 



%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T 



Blase 


0 


.0093 


0 


.0051 


1.8185 


Brust 


0 


.0067 


0 


.0022 


3.0579 


Eierstock 


0 


.0000 


0 


.0052 


0.0000 


Endokrines_Gewebe 


0 


.0091 


0 


.0027 


3 .3489 


Gastrointestinal 


0 


.0058 


0 


.0000 


undef 


Gehirn 


0 


.0068 


0 


.0088 


0 .7741 


Haematopoetisch 


0 


.0056 


0 


0000 


under 


Haut 


0 


.0000 


0 


0000 


undef 


Hepatisch 


0 


.0050 


0 


0000 


unde f 


Herz 


0 


.0053 


0 


0000 


undef 


Hoden 


0 


.0183 


0 


0117 


1 .5671 


Lunge 


0 


.0062 


0 


0000 


undef 


Magen-Speiseroehre 


0 


.0097 


0 


0000 


undef 


Muskei-Skelett 


0 


.0154 


0. 


0180 


0.8565 


Niere 


0 


.0000 


0 


0000 


undef 


Pankreas 


0 


.0057 


0, 


0166 . 


0.3428 


Penis 


0 


.0030 


0. 


0000 


undef 


Prostata 


0 


.0333 


0. 


0064 


5.2203 


Uterus 


0 


.0132 


0. 


0000 


• undef 


Brust-Hyperplasie 


0 


.0145 








Duenndarm 


0 


.0125 








rostata-Hyperplasie 


0 


.0149 








Samenblase 


0 


.0089 








Sinnesorgane 


0 


.0000 








se Blutkoerperchen 


0 


0131 









T/N 

0.5499 

0.3270 

undef 

0.2986 

0.0000 

1.2918 

0.0000 

undef 

0.0000 

0.0000 

0. 6381 

0.0000 

0.0000 

1.1675 

undef 

2.9168 

0.0000 

0.1916 

0.0000 



FOETUS 

%Kaeuf igkeit 



40 



Entwicklung 0.0000 

Gastrointenstinal 0 . 0123 

Gehirn 0.0000 

Haematopoetisch 0.0000 

Herz-Blutgef aesse 0.0123 

Lunge 0.0143 

Niere 0.0062 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0 . 0000 



N0RMIERTE/SU3TRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Kaeuf igkeit 



Brust 0.0272 

Eierstock-Uterus 0 . 0063 

Endokrines_Gevebe 0 . 024 5 

Foetal 0.0082 

Gastrointestinal 0. 02 4 4 

Haematopoetisch 0.0000 

Haut-Muskel 0 . 0259 

Hoden 0.0000 

Lunge 0.0000 

Nerven 0.0010 

Prostata 0.0064 

Sinnesorgane 0.0000 

[n analoiicr Vcriahrcnswcisc wurden auch fo kendo Northerns eefunden: 



10 



BNSDOC1D: <DE_1 981 1 1 94A1 _ 



DE L98 L L L94 A L 

eClronischcr Norihcrn-Bloi fur SHQ. ID No.: 1 



Blase 
• Brust 

Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
He pat is ch 
Kerz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_31utkoerperchen 



NORMAL 

%Kaeuf igkei t 

0.0045 

0.0067 

0.0122 

0.0000 

0.0950 

0.0003 

0.0042 

0.0249 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0137 

0.0000 

0.0000 

0 .0000 

0.003S 

0.0000 

0.0453 

0.0033 

0.0000 

0.0405 

0.0416 

0.0000 

0.0353 

0 . 0000 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 
0.0204 
0.0240 
.0208 
.0000 
.0381 
.0011 
0.0000 
0.0000 
0.0129 
0.0000 
0.0117 
0 .0118 
0.0000 
0 .0000 
0.0000 
0.0055 
0 .0267 
0 .0170 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0 . 2273 4 .3993 
0. 2780 3 .5972 
0. 5843 1 .7114 
undef undef 
2.4937 0.4010 
0.7741 1..291S 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0 . 0000 undef 
undef undef 
0 . 0000 undef 
1.1588 0.8630 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
0.6857 1.4584 
0 . 0000 under 
2. 6568 0.3764 
undef 0.0000 



Entwicklung 
Gas trointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0031 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0111 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



N ORM IERTE/SUBT RAH I Z ?.T E BI3LI0THEKEN 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0 . 0023 

0.0000 

0 . 0052 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0 . 0449 

0. 0387 



1 1 



BNSDOCID: <DE T9811194A1J_> 



DE 198 L L 194 A L 

lilcklronischor Northern-Blot fiirSIiQ. ID NuT2 



10 



is 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
'Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skeiett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperpiasie 
Duenndarm 
Prostata -Hyperplasia 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
0.0418 
0.0267 
0.0122 
0.0055 
0.0136 
0.0093 
0.0224 
0.0099 
0000 
0180 
0061 
0137 
0.0193 
0.0103 
0.0089 
0.0076 
0.0269 
0.0143 
0.0463 
0.0109 
0.0312 
0.0238 
0.0267 
0.0353 
0.0174 



TUMOR 

%Kaeuf igkeit 
0.03S3 
0.0218 
0.0052 
0.0109 
0.0048 
0.0142 
0.0000 
0.0647 
0.0129 
0.0000 
0.0234 
0.0071 
0.0230 
0.0060 
0.0000 
0110 
0000 
0021 
0356 



Ve rhaeltnisse 
N/T T/N 
1.0911 0.9165 
1.2232 0.8176 
2.3372 0.4279 
0.5023 1.9907 
2.8499 0.3509 
0.6550 1.5267 
undef 0.0000 
0. 1175 8.5131 
0. 0000 undef 
undef 0.0000 
0.2612 3.8288 
1. 9313 0.5178 
0.8399 1. 1905 
1.7130 0.5838 
undef 0.0000 
0. 6857 1.4584 
undef 0.0000 
6.7118 0.1490 
1.2997 0.7694 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0123 
Gehirn 0.0125 
Haematopoetisch 0.0039 
Herz-Blutgef aesse 0.0041 
Lunge 0.03 7 0 
Niere 0.0124 
Prostata 0.0748 
Sinnesorgane 0.0000 



40 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines__Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.1156 

0.0525 

0.0245 

0.0082 

0.0366 

0.0000 

0.0194 

0.0000 

0.0032 

0.0151 

0.0385 

0.0000 



60 



r>s 



BNSDOCID: <DE 1 981 1 1 94A1 J_> 



aDH L98 LI 194 A L 

^HTlroniseher Nori hern- Biol liir Sl'Q. ID No.: } 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 , 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Brust 


0 


0093 


0 


0022 


4 .2811 


0.2336 


Eierstock 


0 . 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Endokrines Gewebe 


0 


0109 


0 


0027 


4 . 0187 


0.2488 


Gastrointestinal 


0 


0039 


0 


ocoo 


undef 


0.0000 


Gehirn 


o 


0068 


0 


0077 


0.8847 


1.1303 


Haematopoetisch 


o 


0028 


o 


0000 


undef 


0.0000 


Haut 


o 


0050 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


Hepati sch 


o 


0099 


0 


0065 


1. 5303 


0 . '6535 


Herz 


0 


0064 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hoden 


0 


0061 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Lunge 


0 


0050 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0051 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0030 


0 


0137 


0 . 2171 


4 . 6066 


Pankreas 


0 


.0019 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Penis 


0 


.0120 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


.0095 


0 


.0043 


2 .2373 


0.4470 


Uterus 


0 


.0017 


0 


.0000 


undef 


0 . 0000 


Brust -Hype rp la s ie 


0 


.0036 










Duenndarm 


0 


.0000 










Prostata-Hyperplasie 


0 


.0059 










Samenblase 


0 


. 0000 










Sinnesorgane 


0 


.0000 










isse 3iu tko6 rpsrcucu 


n 


.0017 











20 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0154 

0.0031 

0.0000 

0.0000 

0.0082 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
Brust 0.0136 
Eier stock-Uterus 0.0068 
Endokrines_Gewebe 0.02 4 5 
Foetal 0.0035 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0 .0162 
Hoden 0.0156 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0030 
Prostata 0.0192 
Sinnesoraane 0.0000 



BNSDOCID: <DE_1 981 1 1 94A1_I_> 



DE L98 1 1 L94 A 1 



Klokironischer Northcrn-Bloi I'iirSliQ. FD No!r 4 



10 





NORMAL 


TUMOR 




%Haeuf igkeit 


%Kaeuf 


Blase 


0 


.0093 


0 


0051 


Brust 


0 


.0053 


0 


0022 


Eierstock 


0 


.0030 


0 


0026 


Endokrines Gewebe 


0 


.0055 


0 


0000 


Gastrointestinal 


0 


.0019 


0 


0000 


Gehirn 


0 


.0008 


0 


0055 


Haematopoetisch 


0 


.0000 


0 


0000 


Haut 


0 


.0050 


0 


0000 


Hepat isch 


0 


.0000 


0 


0065 


Herz 


0 


. 0053 


0 


0000 


Hoden 


0 


.0000 


0 


0000 


Lunge 


0 


. 0050 


0 


0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


.0000 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


.0051 


0 


0000 


Niere 


0 


.0089 


0 


0000 


Pankreas 


0 


.0038 


0 


0055 


Penis 


0 


.0000 


0 


0000 


Prostata 


0 


.0048 


0 


0021 


Uterus 


0 


.0116 


0 


0000 


Brust -Hype rplasie 


0 


.0000 






Duenndarm 


0 


.0000 






Prostata-Hyperplasie 


0 


.0178 






Samenblase 


0 


.0000 






Sinnesorgane 


0 


.0000 






Weisse_Blutkoerperchen 


0 


.0000 







Verhae 

N/T 

1.8185 

2. 4463 

1. 1686 

undef 

undef 

0. 1548 

undef 

undef 

0.0000 

undef 

under 

undef 

undef 

undef 

undef 

0. 6857 

undef 

2.2373 

undef 



itnisse 
T/N 
0.5499 
0 . 4088 
0.8557 
0.0000 
0.0000 
6.4591 
undef 
0.0000 
undef 
0.0000 
undef 
0.0000 
undef 
0.0000 
0.0000 
1.4584 
undef 
0 . 4470 
0.0000 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0000 



Entwicklung 
Gas tro int ens tinal 

Gehirn 0.0000 

Haematopoetisch 0 . 0000 

Herz-Blutgef aesse 0 . 0000 

Lunge 0,0000 

Niere 0.0062 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0279 



Brust 

Eierstock-Qterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 0 . 0000 
Haut-Muskel 0 .0518 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0060 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAr 
%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0137 
0.0000 
0.0134 
0.0000 



lERTE BIBLIOTHEKEN 



60 



14 



BNSDOCID: <DE_1 981 1 194A1_L> 



DE L98 L L L94 A L 

lTlcl< i roni seller Northern- 1 iloi fur SliQ. ID No.: 5 





NORMAL 


TUMCR 


Verhael tnisse 




%Haeuf igkeit 


hb 


aeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 . 


■:-ooo 


0. 


0C77 


0. 0000 


undef 


Brus t 


0 . 


0027 


0 . 


0055 


0 . 4077 


2.4527 


E is rstock 


0. 


0061 


0 . 


0000 


undef 


0.0000 


i i l l\^X\J * .. J_ L 1 d O vj *w »v W ^ 


0. 


0018 


0. 


0027 


0. 6698 


1.4930 


Gas t rointes t inal 


0 . 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Gehirn 


0 . 


00 42 


0 . 


0055 


0.7741 


1 .2913 


Waamat"nr)0^t"i sell 


0 . 


0056 


0 - 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Haut 


0 . 


0099 


0 - 


0000 


undef 


0.0000 


Hpnflt isch 


0 - 


0050 


0. 


0000 


under 


0.0000 


Herz 


0. 


0064 


0. 


0000 


under 


0.0000 


Hods n 


0. 


0000 


0. 


0117 


0.0000 


undef 


Lungs 


0. 


0025 


0. 


0047 


0.5267 


1.8986 


Magen-Speiseroehre 


0. 


0000 


0. 


0000 


under 


undef 


Muskel-Skelett 


0. 


0017 


0. 


0060 


0.2855 


3 . 5025 


Niere 


0. 


0178 


0. 


0000 


unde f 


0.0000 


Pankreas 


0. 


0057 


0. 


OCOO 


undef 


0.0000 


Penis 


0. 


0030 


0. 


0000 


undef 


0 . 0000 


Prostata 


0. 


0095 


0. 


0021 


4 . 4745 


0.2235 


Uterus 


0. 


0099 


0. 


0000 


undef 


0 . 0000 


Brust-Hyperpias ie 


0. 


0109 










Duenndarm 


0. 


0093 










Prostata -Hyperplasia 


0 . 


0000 










Samenblase 


0. 


0089 










Sinnesorgane 


0 


0118 










Weisse Biuukoerperchen 


0 


002 6 











Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0. 0000 

0.0188 

0-0000 

0.0123 

0.0074 

0.0000 

0.0499 

0.0000 



40 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBL10THEKEN 
%Haeuf igkeit 



3 rust 


0 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0091 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0029 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0065 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0082 


Nerve n 


0 


0000 


Prostata 


0 


0128 


Sinnesorgane 


0 


.0000 



15 



BNSDOCID: <DE_1 981 1 1 94A1 _l_> 



DE L98 1L 194 A L 

lilekironischcr Northern- Blot fur SliQ. ID 



10 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Kaeuf igk 
0.0046 
0.0053 
0.0030 
0.0055 
0.0136 
0.0068 
0.0098 
0.0000 
0.0050 
0.0074 
0.0061 
0.0100 
0.0000 
0.0051 
.0059 
.0170 
.0030 
.0095 
.0017 
.0036 
0.0062 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0096 



eit 



TUMOR 

IHaeuf igkeit 

0.0026 

0.0022 

0.0026 

0.0109 

0.0048 

0.0066 

0.0000 

0.0000 

0.0129 

0.0000 

0.0117 

0.0024 

0.0000 

0.0000 

0.0068 

0.0055 

0.0000 

0.0021 

0.0142 



Verhae 

N/T 

1.8185 

2.4463 

1. 1686 

0.5023 

2.8499 

1.0321 

under 

under 

0.3826 

undef 

0. 5224 

4.2137 

undef 

undef 

0.8683 

3.0855 

undef 

4.4745 

0.1160 



Itnisse 
T/N 
0.5499 
4088 
8557 
9907 
3509 
9689 
0,0000 
undef 
2.6139 
0.0000 
1 . 9144 
0.2373 
undef 
0.0000 
1.1517 
0.3241 
0.0000 
0.2235 
8.6176 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0 . 0000 
Gastrointenstinal 0.0000 
Gehirn 0.0125 
Haematopoetisch 0 . 0079 
Herz-Blutgef aesse 0.0123 
Lunge 0.0037 
Niere 0.0062 
Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 



45 



NORMIZRTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

Brust 0.0204 

Eierstock-Uterus 0 . 0205 

Endokrines_Gewebe 0.0000 

Eoetal 0.0052 

Gastrointestinal 0 . 0000 

Haematopoetisch 0.0057 

Haut-Muskel 0 . 0130 

Hoden 0.0234 

Lunge 0.0000 

Nerven 0.0070 

Prostata 0.0128 

Sinnesorgane 0.0000 



60 



16 



BNSDOCID: <0E__1981 1194A1 J_> 



DE L98 U 194 A 1 

tronischcr Northcrn-Bloi fur SliQ. ID No.: 7 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaei tnisse 




o, 


laeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T T/N 


Blase 


0. 


0093 


0. 


0077 


1.2123 0.8249 


Brus t 


0. 


01C7 


0. 


0131 


0.3154 1.2263 


Eisrstock 


0. 


C030 


0. 


0078 


0.3895 2.5671 


Endokrines_Gewebe 


0. 


0146 


0. 


0000 


undef 0.0000 


Gastrointestinal 


0. 


0097 


0. 


0143 


0.6786 1..4737 


Gehirn 


0. 


0170 


0. 


0088 


1.9353 0.5167 


Haematopoe tisch 


0. 


0093 


0. 


0378 


0.2587 3.8650 


Haut 


0. 


0293 


0. 


0000 


undef 0.0000 


Heoatisch 


0 . 


0000 


0 . 


0194 


0 . 0000 under 


Herz 


0 . 


0159 


0. 


0137 


1.1561 0.8650 


Hoden 


0. 


0061 


0. 


0000 


under 0.0000 


Lunge 


0. 


0112 


0. 


0142 


0.7901 1.2657 


Magen-Speiseroehre 


0. 


0000 


0. 


0153 


0 . 0000 under 


Muskel-Skelett 


0. 


0051 


0. 


0060 


0.8565 1.1675 


Niere 


0. 


0173 


0. 


0063 


2.6050 0.3839 


Pankreas 


0. 


0038 


0. 


0387 


0.0980 10.2089 


Penis 


0. 


0120 


0. 


0000 


undef 0.0000 


Prostata 


0. 


0095 


0. 


0021 


4 . 4745 0. 2235 


Uterus 


0 . 


00 9 9 


0. 


0000 


undef 0.0000 


Brust-Hyperplasie 


0. 


0109 








Duenndarm 


0. 


0125 








Prostata-Hyperplasie 


0 . 


0119 








Samenblase 


0. 


0356 








Sinnesorgane 


0. 


0000 








Weisse Blutkoerperchen 


0 


0096 
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FC 


ETUS 




%- 


- euf igkeit 


Entwicklung 


0. 


COCO 


Gastrointestinal 


0. 


0031 


Gehirn 


0. 


01S5 


Ha ema topee t isch 


0. 


0039 


Herz-Blutgef aesse 


0. 


0000 


Lunge 


0. 


0148 


Niere 


0. 


0185 


Prostata 


0 . 


0000 


Sinnesorgane 


0 . 


0000 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endo kr ine s_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoe tisch 
Hauc-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE / S UBTRAH I 

%Haeuf igkeit 

0.0063 

0.0068 

0.0000 

0. 0023 

0.0244 

0.0057 

0.0162 

0. 0078 

0. 0492 

0.0161 

0.0192 

0. 0077 



2RTE BIBLIOTHEKEN 



17 



BNSDOCID: <DE 1981 1194A1 J_> 



DE 198 I L L94 A L 

lilckironischcr Norihern-Bloi fur S HQ. ID NTTT8 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Kaematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
0.0000 
0. 0120 
0.0061 
0. 0146 
0.0155 
0.0136 
0.0042 
0.0149 
0.0050 
0.0170 
0.0000 
0. 0112 
0. 0000 
0.0051 
0.0119 
0038 
0120 
0143 
0033 
0.0036 
0.0000 
0.0030 
0.0089 
0.0000 
0.0113 



TUMCR 

%Kasuf iakeit 

o.ocoo 

0. 0109 
0.0052 
0.0136 
0.0143 
0.0142 
0.0000 
O.OCOO 
0 . 0065 
0.0000 
0.0117 
0.0095 
0.0000 
0.0060 
0.0063 
.0000 
.0000 
.0064 
.0000 



Verhae 

N/T 

undef 

1.1008 

1.1686 

1.0716 

1.0857 

0.9527 

undef 

undef 

0.7651 

undef 

0.0000 

1. 1851 

undef 

0.8565 

1.7366 

undef 

undef 

2.2373 

undef 



Itnisse 
T/N 
undef 
0. 9084 
0. 8557 
0. 9331 
0. 9211 
1.0496 
0.0000 
0.0000 
1.3069 
0.0000 
undef 
0.8438 
undef 
1.1675 
0.5758 
0.0000 
0.0000 
0.4470 
0.0000 



Entwicklung 
Gas troint ens tinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-31utgef aesse 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0123 

0.0063 

0.0000 

0.0164 



Lunge 0.0037 
Niere 0.0185 



Prostata 
Sinnesorgane 



0. 0000 
0.0000 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0063 


Eier stock-Uterus 


0. 


0046 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0070 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoetisch 


0 


0114 


Haut-Muskel 


0 


0291 


Hoden 


0 


0156 


Lunge 


0 


0082 


Nerven 


0. 


0191 


Prostata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


0. 


0155 
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BNSDOCID: <DE__1981 1 1 94A1 J_> 



DE 198 1 L 194 A L 

IfKtroniseher Northern- Biol I'iir SHQ. TD No.: 9 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf igkeit 


%Hasuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


. 0232 


0 


0026 


9.0924 


0 


. 1100 


Brust 


0 


.0187 


0 


0037 


2.1405 


0 


.4672 


Eierstock 


0 


.0122 


0 


0156 


0.7791 


1 


.2836 


Endokr ines_Gewebe 


0 


.0219 


0 


0136 


1. 6075 


0 


. 6221 


Gastrointestinal 


0 


.0116 


0 


0190 


0. 6107 


1 


. 6375 


Gehirn 


0 


0119 


0 


0142 


0.8337 


1 


1995 


Ha ematopoe risen 


0 


0126 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Haut 


0 


0199 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Hepatisch 


0 


0099 


0 


0000 


undef 


0 


.0000 


Hers 


0 


0159 


0 


0137 


1.1561 


0 


8650 


Hoden 


0 


0122 


0 


0351 


0.3482 


2 


8716 


Lunge 


0 


0187 


0 


0378 


0. 4938 


2 


0251 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0307 


0.3150 


3 


1748 


Muskel-Skelett 


0 


0103 


0 


0120 


0.8565 


1 


1675 


Niere 


0 


0238 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Pankreas 


0 


0076 


0 


0055 


1.3713 


0 


7292 


Penis 


0 


0180 


0. 


0267 


0. 6739 


1 


4840 


Prostata 


0 


0214 


0 


00S5 


2.5169 


0 


3973 


Uterus 


0 


0132 


0. 


0285 


0. 4642 


2 


1544 


Brust-Hyperplasie 


0 


0291 












Duenndarm 


0 


0156 












Prostata-Hyperplasia 


0 


0263 












Samenblase 


0 


0356 












Sinnesorgane 


0 


0235 












Weisse Blutkoerperchen 


0 


0131 

















FOETUS 








Haeuf 




Entwicklung 


0 


. 0307 


Gast 


rointenstinal 


0 


. 0247 




Gehirn 


0 


.0063 


Ha 


ematopoetisch 


0 


.0236 


Herz 


-Blutgef aesse 


0 


.0236 




Lunge 


0 


.0111 




Niere 


0 


.0371 




Prostata 


0 


.0997 




Sinnesorgane 


0 


.0279 



40 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokr ines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAKIERTE BIBLIOTHEKEN 

IHaeuf igkeit 

0 . 0068 

0 . 0023 

0.0000 

0.0064 

0.0122 

0.0057 

0.0065 

0 . 0312 

0.0082 

0.0050 

0.0064 

0.0000 
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BNSDOCtO: <DE_1961 1194A1J_> 



DE 198 IL L94 A L ( 

Hlokironiseher Nonhcrn-Blot liirSI-Q. ID Nc^ll 



10 



:o 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf igkeit 




-iaeuf igkeit 


N/T 


T/isr 


Blase 


0 


. 0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


Brust 


0 


- 0027 


0 


. 0000 


undef 


0.0000 


Eierstock 


o 


.0030 


0 


. 0000 


undef 


0.0000 


Endokrines Gewebe 


0 


. 0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


GcS t rointes t inai 


o 


. 0039 


0 


. 0043 


0.8143 


1.2281 


Gehirn 


o 


. 0042 


0 


. 0033 


1.2902 0.7751 


Haematopoetisch 


o 


. 0000 


o 


. 0000 


undef 


undef 


Haut 


o 


. 0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


HeDatisch 


o 


. 0000 


o 


. 0000 


undef 


undef 


Herz 


o 


.0011 


0 


. 0000 


undef 


0.0000 


Hoden 


o 


. 0061 


o 


. 0000 


undef 


0.0000 


Lunge 


o 


. 0050 


0 


. 0000 


undef 


0.0000 


Magen-Speiseroehre 


o 


. 0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


o 


. 0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


Niere 


o 


. 0059 


o 


. 0000 


undef 


0.0000 


Pankr eas 


0 


. 0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


.0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


.0048 


0 


.0021 


2.2373 0.4470 


Uterus 


0 


.0017 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


Brust-Hyperplasie 


0 


.0000 










Duenndarm 


0 


.0093 










Prostata-Hyperplasie 


0 


.0059 










Samenblase 


0 


.0000 










Sinnesorgane 


0 


. 0000 










Weisse Biutkoerperchen 


0 


. 0044 











Entwicklung 
Gastrointens tinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Slutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S innesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0. 0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0 . 0000 

0. 0000 

0.0000 

0. 0000 



45 



NORMIERTE/SUBT RAH I E RT E BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 

Brust 0.0000 

Eierstock-Uterus 0 . 0000 

Endokrines_Gewebe 0.0000 

Foetal 0.0035 

Gastrointestinal 0.0000 

Kaematopoetisch 0 . 0057 

Haut-Muskel 0. 0162 

Hoden 0.0078 

Lunge 0.0000 

Nerven 0.0020 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 



60 



BNSDOCID: <DE 1 981 1 194A1 _ 



DE L98 LL 194 A I 

eTu-onisdier Northern-Blot fur SHQ. FD No.: 



Blase 
Brust 
Eiers tock 
Endokr ines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoe t isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerpe rchen 



NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeuf ickeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


n 

u . 




o 


0000 


undef 


unde f 


n 


n r ■ ✓ 7 

U Ji- ' 


o 


004 4 


0.6116 


1 . 6351 


n 




o 


0156 


0 .0000 undef 




or * p 


o 


0027 


0 . 6698 


1. 4930 


n 




o 


0000 


undef 


0 . 0000 


n 

u . 


Ul -4 


o 


0011 


3 .0964 


0.3230 


n 

u . 




o 


0000 


undef 


unde f 




0 C 50 


o 


0000 


unde f 


0.0000 


n 


U <J ^ u 


o 


. 0000 


undef 


0.0000 


o 


0C 53 


0 


. 0000 


unde f 


0.0000 


o 


0CG0 


0 


.0000 


undef 


undef 


o 


0112 


0 


.0000 


undef 


0. 0000 


o 


0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


o 


0C3 4 


0 


.0060 


0.5710 


1.7513 


o 


0C39 


0 


.0068 


1.3025 


0.7678 


o 


007 6 


0 


. 0000 


undef 


0.0000 


0 


OCOO 


0 


.0000 


undef 


undef 


0 


OC43 


0 


. 0021 


2.2373 


0.4470 


0 


.0C17 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


0 


.0036 










0 


.0156 










0 


.0CS9 










0 


.OCOO 










0 


. 0000 










0 


. 0052 











FOET *JS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.OC31 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.OC00 
Herz-31utgef aesse O.OC00 
Lunge 0.0C7 4 



Nie 
Prostata 
Sinnesorgane 



0 . OCOO 
0.0000 
0.0140 



Brust 

Eiers toe k-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
prostata 
Sinnesorgane 



N0RMIERTE/SU3TRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0 . OCOO 

0 . 00 4 6 

0.0000 

0 .0047 

0 . 0000 

0 . 00 57 

0.0130 

0.0156 

0.0000 

0.0030 

0 . 0064 

0 . 0000 



CO 



21 



BNSDOCID: <DE_1 981 1 1 94A1 _l_> 



DE 198 U 194 A L 

Iilokironischer Norlhern-Bloi fur SliQ. TD 



is 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




% 


Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T T/N 


Blase 


0 


.0000 


0 


.0128 


0 . 0000 undef 


Brust 


0 


.0120 


0 


. 0000 


under 0.0000 


Eierstock 


0 


.0000 


0 


.0000 


undef undef 


Endokrines_Gewebe 


0 


.0036 


0 


.0000 


undef 0.0000 


Gastrointestinal 


0 


.0039 


0 


.0000 


undef 0.0000 


Gehirn 


0 


.0017 


0 


.0066 


0.2580 3.8754 


Haematopoetisch 


0 


.0000 


0 


0000 


undef undef 


Haut 


0 


.0050 


0 


0000 


undef 0.0000 


Hepatisch 


0 


. 0000 


0 


0129 


0.0000 undef 


Herz 


0 


.0074 


0 


0000 


undef 0.*0000 


Koden 


0 


.0000 


0 


0117 


0.0000 undef 


Lunge 


0 


.0087 


0 


0071 


1.2290 0.8137 


Magen-Speiseroehre 


0 


.0000 


0 


0000 


undef undef 


Muskel-Skelett 


0 


.0086 


0 


0060 


1.4275 0.7005 


Niere 


0 


.0000 


0. 


0137 


0.0000 undef 


Pankreas 


0 


.0038 


0 . 


0000 


undef 0.0000 


Penis 


0 


. 0150 


0. 


0000 


undef 0.0000 


Prostata 


0 


0048 


0. 


0021 


2 . 2373 0 . 4470 


Uterus 


0 


0066 


0. 


0071 


0.9283 1.0772 


Brust-Hyperplasie 


0 


0218 








Duenndarm 


0 


0062 








Prostata-Hyperplasie 


0 


0030 








Samenblase 


0 


0089 








Sinnesorgane 


0 


0353 








Weisse__Blutkoerperchen 


0 


0000 









Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0. 00 41 

0. 0000 

0.0000 

0.0000 



Sinnesorgane 0.0000 



4S 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokr ines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORM I E RTE / S U3T RAH I E R! 

%Haeuf igkeit 

0. 0000 

0. 0023 

0. 0000 

0.0017 

0.0000 

0. 0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0 . 0060 

0 . 0000 

0. 0000 



E 3 IBLIOTHEKEN 



60 



r,s 



BNSDOCID: <DE_1981 1194A1 J_> 



DE L98 LL 194 A L 

ironisdier Norihern-Iiloi liir SKQ. FD No.: 14 



NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 

%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0. 


0046 


0. 


0051 


0. 9092 


Brust 


0. 


0027 


0. 


0000 


undef 


Eiers tock 


0. 


0091 


0. 


0000 


undef 


Endokr ines_Gewebe 


0. 


0013 


0. 


0000 


undef 


Gascrointes tinal 


0. 


0039 


0 


0000 


unde f 


Gehi rn 


0. 


0025 


0 


0022 


1 .1612 


Haema topoet isch 


0. 


0014 


0 


0000 


undef 


Haut 


0. 


0050 


0 


0000 


undef 


Hepatisch 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


Herz 


0. 


0021 


0 


0137 


0.1541 


Hoden 


0 


0000 


0 


0117 


0.0000 


Lunge 


0. 


0012 


0 


0024 


0.5267 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0051 


0 


0000 


undef 


Niera 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


Penis 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


Prostata 


0 


0167 


0 


0000 


undef 


Uterus 


0 


0017 


0 


0071 


0.2321 


Brust-Hyperplasie 


0 


.0000 








Duenndarm 


0 


0000 








Prostata- Hyperplasia 


0 


.0030 








Samenblase 


0 


. 0000 








Sinnesorgane 


0 


. 0000 








Weisse Blutkoerperchen 


0 


. 0052 









1.0993 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.8612 

0.0000 

0.0000 

undef 

6.4872 

undef 

1.8936 

undef 

0.0000 

unde f 

undef 

undef 

0.0000 

4 . 3083 



FOETUS 

Ifiaeuf igkeit 



Ennwicklung 0. 0000 

Gas-rointenstinal 0 . 0000 

Gehirn 0.00 00 

Haematopoetisch 0.0000 

Herz-Blutgef aesse 0.0000 

Lunge 0.0000 

Niere 0.0000 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



N0RMIERTE/SU3TRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

0 . 0000 
0. 0000 
0 . 0000 
0. 0012 
0 . 0000 
0 . 0000 
0.0000 
0 . 0078 
0.0000 
0 . 0020 
0.0192 
0 . 0000 



BNSDOCID: <DE 1981 1194 A1_l_> 



DE L98 LI 194 A 1, 

Hlektronischcr Norlhern-Blol fur S HQ. ID 



NORMAL TUMOR Verba el tnisse 

%Haeufigkeit %Haeuf igkeit N/T T/N 



Blase 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Brust 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Eierstock 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


EndokrinesjSewebe 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Gastrointestinal 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Gehirn 


0. 


0008 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Haematopoetisch 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Haut 


0. 


0050 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Hepatisch 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Hoden 


0. 


0061 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Lunge 


0. 


0012 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Magen-Speiseroehre 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Niere 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Prostata 


0. 


0048 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Uterus 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Brust-Hyperplasie 


0. 


0000 










Duenndarm 


0. 


0000 










Prostata-Hyperplasia 


0. 


0000 










Samenblase 


0. 


0000 










Sinnesorgane 


0. 


0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0. 


0000 











Entwicklung 
Gas t roint ens tinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 
0.0000 
0. 0000 
0. 0000 
0. 0000 
0. 0037 
0. 0000 
0. 0000 
0. 0000 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTKEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines__Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



0.0000 
0. 0000 
, 0000 
. 0047 
, 0000 
, 0000 
.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0192 
0.0000 



BNSDOCID: <DE_1981 1194A1J_> 



DE 198 LL 194 A I 

ffktronischer Northern-Blot tur SKQ. ID No.: 16 



NORMAL 






TUMOR 


Verhae 


%Haeuf 


igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


Blase 


0. 


0046 


0 . 


0000 


unde f 


Br us t 


0. 


0120 


0. 


0022 


5.5042 




0. 


0000 


0. 


0000 


undef 


EjIiQ-O k. jl jl lit; o uewcuc 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


r;^ c; t* rn i nt*ps i" i na 1 

\_j cl O I— J- w XUL O will -i- 


0 . 


0019 


0. 


0048 


0.4071 


Gehi rn 


0. 


0085 


0 


0219 


0.3871 


tl Ci tJi ILCL L. W £^ ^ "C: L. i-J^i' 


0. 


0014 


0 


0000 


undef 


Haut 


0. 


0050 


0 


0000 


unde f 


tlfcf-'ci l — L3L.1I 


0. 


0000 


0 


0259 


0.0000 


He 2T Z 


0. 


0032 


0 


0000 


unde f 


Hoden 


0 


0122 


0 


0000 


undef 


Lung© 


0 


0037 


0 


0000 


undef 


Magen-Speise roe hire 


0 


0000 


0 


0000 


under 


Mus kel-Skelett 


0 


0223 


0 


0000 


undef 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


Pankr eas 


0 


0000 


0 


00 00 


undef 


Penis 


0 


.0150 


0 


. 0000 


undef 


Prostata 


0 


. 0071 


0 


.0000 


undef 


Uterus 


0 


.0182 


0 


.0000 


undef 


Brus t-Hyperplasie 


0 


. 0036 








Duenndarm 


0 


. 0000 








Prostata-Hyperplasie 


0 


.0089 








Samenblase 


0 


. 0267 








OlliiicSuj-y an8 


0 


. 0000 








Weisse Blutkoerperchen 


0 


.0000 









T/N 

0.0000 
0. 1817 
undef 
undef 
2.4562 
2. 5836 
0. 0000 
0.0000 
unde f 
0.0000 
0 . 0000 
0. 0000 
undef 
0. 0000 
undef 
undef 
0 . 0000 
0.0000 
0 . 0000 



Entwickiung 
Gascrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 
0 . 0062 
0.0000 
0 . 0000 
0 . 0041 
0.0037 
0. 0124 
0 . 0000 
0. 0000 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 

Eiei stock — Uterus 
Endokrine s_Ge webe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskei 
Ho den 
Lunge 
Nerven 
Pros tata 
Sinnesorgane 



0 . 0272 
n r\r\ a a 

V . \J \J ~L 

0. 0245 
0. 0047 
0. 0000 
0. 0000 
0 . 0000 
0 . 0000 
0. 0000 
0. 0050 
0. 0128 
0. 0000 



BNSDOCID; <DE__1 981 1 194A1_I_> 



DE L98 LL 194 A L 

Hlokironiseher Norlhcrn-Blol iurSliQ. ID NoTl7 




\5 





NORMAL 


TUMOR 


Verhae 


%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkei 


N/T 


Blase 


0 


0093 


0 


0026 


3 . 6370 


Brust 


0 


0053 


0 


0065 


0 . 8154 


Eierstock 


0 


0000 


0 


0104 


0 . 0000 


Endokrines Gewebe 


0 


0091 


0 


0000 


unde f 


Gastrointestinal 


0 


0019 


0 


0043 


0 . 4071 


Gehirn 


0 


0017 


0 


0022 


0.7741 


Haematopoetisch 


0 


0042 


0 


0373 


0 . 1109 


Haut 


0 


0050 


0 


0000 


undef 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0065 


0 . 0000 


Herz 


0 


0106 


0 


0000 


undef 


Hoden 


0 


0061 


0 


0000 


undef 


Lunge 


0 


0112 


0 


0071 


1. 5801 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0036 


0 


0060 


1 . 4275 


Niere 


0 


0059 


0 


0058 


0 . 8683 


Pankreas 


0 


0057 


0 


0000 


undef 


Penis 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


Prostata 


0 


0095 


0 


0043 


2.2373 


Uterus 


0 


0050 


0 


0071 


0. 6963 


Brust-Hyperplasie 


0 


0000 








Duenndarm 


0 


0031 








Prostata-Hyperplasie 


0 


0089 








Samenblase 


0 


0039 








Sinnesorgane 


0 


0118 








Weisse Blutkoerperchen 


0 


0044 









T/N 

0.2750 

1.2263 

undef 

0.0000 

2.4562 

1.2918 

9.0183 

0.0000 

undef 

0.0000 

0.0000 

0. 6329 

undef 

0.7005 

1.1517 

0.0000 

0.0000 

0.4470 

1.4363 



Entwicklung 
Gas trointenstinal 
Gehirn 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0. 0000 
0. 0000 
0.0063 



Haematopoetisch 0.0039 

Herz-Blutgef aesse 0. 0000 

Lunge 0.0000 

Niere 0.0062 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



so 



Brust 


0 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0000 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0032 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0164 


N erven 


0 


0010 


Prostata 


0 


0128 


Sinnesorgane 


0 


.0387 



60 



BNSDOCID: <0E_1981 1 194A1_I_> 



£k DE 198 1L L94 A L 

ffioronischer Norihern-Biol I'iir SliQ. ID No.: 19 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 



TUMOR Verhaeltnisse 
%Haeufigkeit N/T T/N 



Bias© 


0 . 


00 93 


0 . 


0123 


0 . 7274 


1 . 3748 


Brus t 


0 . 


0080 


0 . 


0065 


1.2232 


0. 8176 


Eiers tock 


0 . 


0091 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


Endo k r ins s Gewebe 


0 . 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


cr •(- r n n nt'P^t" "i n 1 


0 . 


0039 


0 


0000 


under 


0.0000 


Gehi rn 


0 . 


00 4 2 


0 


00 4 4 


0 . 9676 


1.0335 


H^pTn^t'ODoeL'' sch 


0 . 


0070 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Haut 


0 


0050 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hepa tisch 


0 


0000 


0 


0065 


0 . 0000 


unde f 


Herz 


0 


0032 


0 


0137 


0.2312 


4. 3248 


Hoclen 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0037 


0 


0118 


0.3160 


3 . 1643 


Ma gen— Spe iseroehre 


0 


0000 


0 


0153 


0.0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0051 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Niere 


0 


OOSS 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Pankreas 


0 


0019 


0 


.0055 


0 . 3428 


2 . 9168 


Penis 


0 


0030 


0 


.0000 


undef 


0. 0000 


Prostata 


0 


0119 


0 


.0064 


1.8644 


0. 5364 


Uterus 


0 


. 0099 


0 


. 0000 


undef 


0.0000 


B rus t - Hype rp las ie 


0 


.0036 










Duenndarm 


0 


.0000 










Pros tata-Hyperp las ie 


0 


. 0039 










Samenblase 


0 


.0173 










Sinnesorgane 


o 


.0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


.0044 











10 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0. 


0000 


Gastrointenstinal 


0. 


0062 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0157 


Herz-Blutgef aesse 


0 


0082 


Lunge 


0 


0037 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


. 0000 



Brus t 



Jj I »i I' D lO^i^-u lSIuo 

Endokrines_J3ewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORM I E RT E / S U B T RAH I E RT E BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

0 . 0068 
0.0000 
0. 0000 
0.0047 
0. 0000 
0 . 0000 
0 . 0000 
0. 0000 
0 . 0000 
0 . 0000 
0 . 0192 
0. 0155 



BNSDOCID: <DE__1 981 1 1 94A1 _L> 



DE 198 LI 194 A L 

Hlckironischer Norlhorn-Bloi fur SliQ. ID NoTli) 




10 



20 



NORMAL 






TUMOR 




Verhaeltnisse 


%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


. 0000 


0 


0051 


0 . 0000 


undef 


Brust 


0 


. 0027 


0 


0065 


0. 4077 


2 . 4527 


Eierstock 


0 


. 0030 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Endokrines_Gewebe 


0 


. 0013 


0 


0054 


0.3349 


2. 9861 


Gastrointestinal 


0 


. 0019 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Gehirn 


0 


. 0017 


0 


0000 


undef 


0 .0000 


Haematopoetisch 


0 


. 0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Haut 


0 


.0199 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hepatisch 


0 


.0099 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Herz 


0 


.0042 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hoden 


0 


. 0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


. 0062 


0 


0118 


0.5267 


1.8986 


Magen-Speiseroehre 


0 


. 0000 


0 


0077 


0.0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


. 0017 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Niere 


0 


. 0089 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Pankreas 


u 


. UU3J 


n 
u 


nr\r\r\ 
uuuu 


undef 


0.0000 


Penis 


0 


.0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


.0095 


0 


0021 


4.4745 


0.2235 


Uterus 


0 


.0000 


0 


0000 * 


undef 


undef 


Brus t -Hype rp las ie 


0 


.0000 










Duenndarm 


0 


.0000 










Prostata-Hyperplasie 


0 


.0030 










Samenblase 


0 


.0000 










Sinnesorgane 


0 


.0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


.0000 











FOETUS 

%Kaeuf igkeit 



E.ntwicklung 


0 


0000 


Gastrointens tinal 


0 


0031 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Herz-Blutgef aesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0074 


Mi ere 


0 


.0000 


Prostata 


0 


.0000 


Sinnesorgane 


0 


.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eier stock-Uterus 


0 


0023 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0029 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0097 


Hoden 


0 


.0000 


Lunge 


0 


.0000 


Nerven 


0 


.0010 


Prostata 


0 


.0192 


Sinnesorgane 


0 


.0000 



60 



BNSDOCID: <DE 19811194A1_ 



ADE 198 I L L94 A L 

mSK-onischer Norihern-Blot I'iir Sl-Q. II) No.: 21 

NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 

%Haeu=igkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 


0046 


0 


0123 


0.3637 


2.7495 


Brus t 


0 


0013 


0 


0087 


0.1529 


6.5404 


Eierstock 


0 


0061 


0 


0104 


0.5843 


1.7114 


Endokrines_Gewebe 


0 


0123 


0 


0136 


0 . 9377 


1 . 0664 


Gastrointestinal 


0 


0073 


0 


0143 


0 . 5428 


1.8422 


Gehirn 


0 


0102 


0 


0131 


0.7741 


1.2918 


Haematopoetisch 


0 


0042 


0 


oooo 


undef 


0.0000 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0129 


0.0000 


undef 


Herz 


0 


0117 


0 


0000 


unde f 


0. 0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0025 


0 


0165 


0.1505 


6. 6450 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0230 


0 . 0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0120 


0 


0120 


0. 9993 


1 . 0007 


Niere 


0 


0178 


0 


0063 


2.6050 


0.3839 


Pankreas 


0 


0076 


0 


. 0110 


0.6857 


1.4584 


Penis 


0 


0090 


0 


.0267 


0.3369 


2. 9630 


Prostata 


0 


0167 


0 


.0064 


2. 6101 


0.3331 


Uterus 


0 


0066 


0 


. 0214 


0 . 3094 


3 .2316 


Brust-Hyperplasie 


0 


0000 










Duenndarm 


0 


.0093 










Pros tata-Hyperp las ie 


0 


.0203 










Samenblase 


0 


.0267 










Sinnesorgane 


0 


. 0000 










Weisse Blut koerperchen 


0 


. 0044 











10 



Entwicklung 
Gast rointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Kerz-Biutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeiT 

0.0000 
0 . 0247 
0 . 0133 
0.0079 
0 . 0245 
0.0037 
0 . 0247 
0.0499 
0 . 0000 



N0RMIZ3.TE/SUBTRAKIERTE BXBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brus t 

Eiers tock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
HauTi-Muskel 
Hoden 
Lunge 
. N erven 
Prostata 
Sinnesoraane 



0.0136 
0.0046 
0000 
013 4 
, 0000 
,0114 
0259 
,0000 
0 .0000 
0.0100 
0.0000 
0 . 0000 



29 



BNSDOCID: <DE_1 981 1 1 94A1 J_> 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasia 
Samenblase 
Sinnesorgane 
WeisseBlutkoerperchen 



DE 198 11 194 A L 

Hlokironiseher Norlhorn-Bloi llirSIiQ. ID 



NORMAL 



TUMOR 



Verhaeltnisse 



%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T 



0.0000 
0.0013 
0.0030 
0.0146 
0.0019 
0.0008 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0021 
0.0000 
0.0050 
0.0097 
0.0051 
0.0030 
0.0019 
0.0000 
0, 0095 
0.0050 
0.0000 
0.0000 
0.0089 
0.0000 
0.0000 
0.0009 



0. 0026 
0.0044 
0.0052 
0.0000 
0.0000 
0. 0022 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0024 
0.0000 
0.0060 
.0000 
.0055 
.0000 
.0000 



0.0000 



0.0000 

0.3058 

0.5843 

undef 

undef 

0.3871 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

2.1069 

undef 

0.8565 

undef 

0. 3428 

undef 

undef 

undef 



T/N 

unde f 

3.2702 

1.7114 

0.0000 

0.0000 

2. 5836 

undef 

undef 

unde f 

0.0000 

undef 

0.4746 

0.0000 

1. 1675 

0.0000 

2. 9168 

undef 

0. 0000 

0. 0000 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 0 . 0000 

Gastrointenstinal 0 .0000 

Gehirn 0.0063 

Haematopoetisch 0.0000 

Kerz-Blutgefaesse 0.0000 

Lunge 0.0000 

Niere 0.0000 

Prostata 0.0000 

Sinnesoraane 0.0000 



NORMIERTE/SU3T RAH IERTE 3 1 B L 1 0 T HEKE N 
%Haeuf iakeit 



Brust 


0 


. 0068 


Eier stock-Uterus 


0 


. 0320 


Endokrines Gewebe 


0 


.0000 


Foetal 


0 


.0023 


Gastrointestinal 


0 


.0000 


Haematopoetisch 


0 


. 0000 


Haut-Mus kel 


0 


.0097 


Hoden 


0 


. 0000 


Lunge 


0 


. 0000 


Nerven 


0 


.0000 


Prostata 


0 


. 0000 


Sinnesorgane 


0 


.0155 



60 



65 



M) 



BNSDOCID: <DE 1 981 1 1 94A1 _l_> 



ADE L98 II 194 A I ^ 

ffl!tronischcr Northern-Blot fur SliQ. ID No.: 2} 



NORMAL TUMOR Verhael tnisse 

%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 


0093 


0 


0000 


under 


0 . 0000 


Brust 


0 


0013 


0 


0087 


0. 1529 


6.5404 


Eierstock 


0 


0030 


0 


0078 


0. 3895 


2 . 5671 


Endokrines Gewebe 


0 


0036 


0 


0054 


0 . 669S 


1.4930 


Gastrointestinal 


0. 


0039 


0 


0043 


0.8143 


1 . 2281 


Gehirn 


0. 


0025 


0. 


0033 


0.7741 


1.2918 


Haematopoetisch 


0. 


0028 


0. 


0000 


undef 


0 . 0000 


Haut 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


ur.de f 


Hepatisch 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0. 


0021 


0 


0000 


undef 


U - UU UU 


Hocien 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0. 


0025 


0 


0047 


0.52 67 


i . D y o b 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0000 


undef 


r\ pi pi r\ r\ 

0 . 0 000 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0060 


0 . 2855 


*3 c n o c 


Niere 


0 


0039 


0 


00 68 




0 7h7P 


Pankreas 


0 


0095 


0 


.0055 


1.7142 


0.5834 


Penis 


0 


0030 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


Uterus 


0 


0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


Brust-Hyperplasie 


0 


0000 










Duenndarm 


0 


0000 










Prostata-Hyperplasie 


0 


.0149 










Samenbiase 


0 


.0000 










Sinnesorgane 


0 


.0000 










Wsisse Blutkoerperchen 


0 


.0017 











Entwicklung 
Cast ro interspinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 
0.0031 
0.0000 
0.0000 
0.0123 
0 . 0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 0 



Eierstock-Uterus 0 

Endokr ines_Gev;ebe 0 

Foetal 0 

Gastrointestinal 0 

Haematopoetisch 0 

Kaut-Muskel 0 

Hoden 0 

Lunge 0 

Nerven 0 

Prostata 0 
S innesorgane 0 



. 0000 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
. 0000 
. 0000 
.0000 
.0082 
.0010 
.0192 
.0000 



BNSDOCIO: <DE_1981 1 194A1J_> 



DE 198 1 1 194 A L 

Klektronischcr Nonhcrn-Blot I'urSliQ. HD 



NORMAL TUMOR Verhael tnisse 

SHaeufigkeit IHaeuf igkeit N/T T/N 



10 



Blase 


0 . 


0000 


0 


. 002 6 


0 . 0000 


Brust 


0 . 


0000 


0 


. 0000 


undef 


Eiers tock 


0 . 


0000 


0 


. 0026 


0 .0000 


Endokrines_Gewebe 


0 . 


0000 


0 


. 0000 


undef 


Gastrointestinal 


0 . 


0000 


0 


. 0000 


undef 


Gehirn 


0 . 


0017 


0 


.0011 . 


1 . 5482 


Haeraatopoetisch 


0 . 


0028 


0 


. 0000 


undef 


Haut 


0 . 


0000 


0 


. 0000 


undef 


Kepatisch 


u . 


A A n 


U 


a a a a 
. Ij u u u 


undef 


Herz 


0 . 


0032 


0 


. 0000 


undef 


Hoden 


0 . 


0000 


0 


. 0000 


undef 


Lunge 


0 . 


0012 


0 


. 0024 


0 . 5267 


Magen-Speiseroehre 


0 . 


0000 


0 


. 0000 


undef 




0 . 


0017 


o 


. 0000 


unde f 


Niere 


0. 


0030 


0 


.0000 


undef 


Pankreas 


0. 


0000 


0 


.0000 


undef 


Penis 


0. 


0000 


0 


. 0000 


undef 


Prostata 


0. 


0071 


0 


.0021 


3.3559 


Uterus 


0. 


0050 


0 


.0000 


undef 


Brust-Hyperplasie 


0. 


0000 








Duenndarm 


0. 


0000 








Prostata-Hyperplasie 


0. 


0000 








Samenblase 


0. 


0000 








Sinnesorgane 


0. 


0235 








Weisse 31utkoerperchen 


0. 


0035 









undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

0.6459 

0.0000 

undef 

0. 0000 

0.0000 

undef 

1.8986 

undef 

0.0000 

0.0000 

undef 

undef 

0.2980 

0.0000 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Kaematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 



0. 0000 
0.0000 
0.0000 
0. 0000 
0.0000 
0 . 0000 
0 . 0000 
0.0000 



Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/ SU3TRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eiers tock-Uterus 


0 


0137 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0012 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Merven 


0 


0000 


Prostata 


0. 


0321 


S innesorgane 


0 


0000 



BNSDOCID: <DE_1 981 1 1 94A1 J_> 



DE 198 LL L94 A L 

SvTronischcr Northern-IMoi fur SHQ. ID No.: 26 




NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 

%Haeufigkeit %Kaeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 . 


U U U U 


u 


n n o £ 
UUZ Q 


n nnnn 

U . \J \J U \J 


B rus t 


A 
U 


UU£ / 


n 
u 




0 . 6116 


tiers iOck 


n 

u . 


UUDi 


o 


005 2 


1.1686 


Endokrines Gewebe 




UiU: 


n 


no 91 


4.0187 


Gas tro in test i rial 


u 


nm q 

UUi" 


n 

U 


00 00 


unde f 


Gen i r n 


o 


00 68 


o 


0011 


6. 1928 


Haematopoet i s ch 




002 8 


o 


0000 


unde f 


Haut 


o 


0000 


o 


0000 


undef 


Hepa t is ch 


0 


0000 


0 


0129 


0.0000 


Herz 


0 


0021 


0 


0000 


unde f 


Hoden 


0 


0122 


0 


0000 


undef 


Lunge 


0 


0012 


0 


0071 


0. 1756 


Ma o e n - S o e i s e r o e h r e 


0 


0000 


0 


0077 


0.0000 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0060 


0.2855 


Niere 


0 


0030 


0 


0068 


0. 4342 


Pankreas 


0 


0019 


0 


.0000 


undef 


Penis 


0 


. 0030 


0 


.0000 


undef 


Prostata 


0 


.0119 


0 


.0000 


undef 


Uterus 


0 


.0033 


0 


.0000 


undef 


B rust -Hyperplasia 


0 


.0000 








Duenndarm 


0 


.0000 








Prostata-Hyperplasie 


0 


.0000 








Samenblase 


0 


. 0000 








Sinnesorgane 


0 


. 0000 








Weisse Blutkoerperchen 


0 


.0017 









unde f 

1.6351 

0.8557 

0.2488 

0.0000 

0. 1615 

0.0000 

unde f 

undef 

0.0000 

0.0000 

5. 6957 

undef 

3.5025 

2.3033 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entw icklung 


0 


0000 


Cast ro int ens tinal 


0 


0062 


Gehirn 


0 


0000 


Haematonoe t i sch 


0 


0039 




0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


.0000 



NORMIERTE/ SUBTRAKIERTE BIBLxOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Eierstock-Uterus 0.018 3 
Lndokrines_Gewebe 0.0000 
Eoetal 0.0122 
Gastrointestinal 0 . 0000 
Kaematopoetisch 0 . 0000 
Haut-Muskel 0 . 0032 
Hoden 0.0073 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0030 
Prostata 0.0064 
Sinnesorgane 0.0000 



BNSDOCID: <DE 19811194A1J_> 



DE 198 11 194 A 1, 

Hlektronischer Northorn-Blol tur SliQ. ID 



27 



NORMAL 



TUMOR 



Verhaeltnisse 



%Haeuf igkeit %Haeufigkeit N/T 



T/N 



Blase 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


Brus t 


0. 


0027 


0 


0022 


1 .2232 


Eierstock 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


Endokrines Gewebe 


0 . 


0018 


0 


0027 


0.6698 


CLs <= t* to i nf p s t" inal 


0 . 


0019 


o 


0000 


undef 


Gehi in 


0 . 


0025 


o 


0022 


1 . 1612 


H=ifam^ i"nnopf i «;rh 
nciciiia i— ^ ^— ' ^ ^— x>svn 


0 - 


0000 


0 


0000 


undef 


Haut 


0 . 


0000 


0 


0000 


undef 


Hepatisch 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


Herz 


0. 


0011 


0 


0000 


undef 


Hoden 


0. 


0000 


0 


0117 


0 .0000 


Lunge 


0. 


0025 


0 


0000 


undef 


Magen-Speiseroehre 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0. 


0000 


0 


.0000 


undef 


Niere 


0. 


0000 


0 


.0000 


undef 


Pankreas 


0. 


0019 


0. 


0000 


undef 


Penis 


0. 


0030 


0 


0000 


undef 


Prostata 


0. 


0071 


0 


0000 


unde f 


Uterus 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


Brust-Hyperplasie 


0. 


0036 








Duenndarm 


0. 


0000 








Prostata-Hyperplasia 


0. 


0000 








Samenblase 


0. 


0000 








Sinnesorgane 


0. 


0000 








Weisse Blutkoerperchen 


0. 


0017 









undef 

0.8176 

undef 

1.4930 

0.0000 

0. 8612 

undef 

under 

undef 

0.0000 

undef 

0.0000 

undef 

undef 

undef 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

undef 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 0.0000 

Gastrointenstinal 0 . 0000 

Gehirn 0.0063 

Haematopoetisch 0 . 0000 

Herz-Blutgef aesse 0 . 0000 

Lunge 0.0037 

Niere 0.0062 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 



45 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskei 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



N0RM1ERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHSKEN 
%Haeuf igkeit 

0.0000 
0.0046 
0.0000 
0. 0025 
0. 0000 
0. 0000 
0 . 0065 
0.0000 
0.0000 
0. 0030 
0.0192 
0.0077 



60 



34 



BNSDOCfD: <DE_1981 1194A1_I_> 



DE L98 L L L94 A 1 

Tronischcr Northern-IJIoi fur SHQ. ID No.: 28 






NORMAL 


TUMOR 


Verhael tnisse 




% 


4aeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


. 0000 


0 


0051 


0.0000 


unde f 


Brust 


0 


.0040 


0 


0000 


under 


0 . 000 


Eierstock 


0 


. 0030 


0 


0052 


0.5843 


1.7114 


Endokrines._Gewebe 


0 


. 0036 


0 


0027 


1.3396 


0 . 7465 


Gastrointestinal 


0 


. 0053 


0 


0043 


1 . 2214 


0.S187 


Gehirn 


0 


, 0017 


0 


0022 


0.7741 


1 . 2918 


Haematopoetisch 


0 


. 0023 


0 


0000 


unde Z 


0.0000 


Haut 


0 


.0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Hepatisch 


0 


. 0000 


0 


0129 


0.0000 


unde f 


Her: 


0 


. 0064 


0 


0000 


under 


0 . 0000 


Hoden 


0 


.0183 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


Lunge 


0 


.0050 


0 


0024 


2.1069 


0.4746 


Magen-Speiseroehre 


0 


.0097 


0 


0077 


1.2599 


0. 7937 


Muskel-Skelett 


0 


. 0034 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


.0059 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Pankreas 


0 


.0019 


0 


0110 


0.1714 


5. 3337 


Penis 


0 


.0030 


0 


0000 - 


unde f 


0. 0000 


Prostata 


0 


.0119 


0 


0043 


2.7966 


0. 3576 


Uterus 


0 


. 0017 


0 


0000 


undef 


0.0000 


B rust -Hype rpl as ie 


0 


. 0000 










Duenndarm 


0 


. 0000 










Pros tat a -Hyperplasia 


0 


. 0030 










Samenbiase 


0 


.0000 










Sinnesorgane 


0 


. 0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


.0026 











Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-31utgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%.Haeuf igkeit 

0.0154 
0.0031 
0.0063 
0 . 0000 
0 . 0041 
0 . 0000 
0.0000 
0 . 0249 
0.0000 



NORMIERTE/ SU3TRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Kaeuf igkeit 



Brust 0.0000 

Eierstock-Uterus 0.0000 

Midokr ines G<5 webe 0.0000 

Foetal 0.0041 

Gastrointestinal 0 . 0000 

Haematopoetisch 0.0000 

Haut-Muskel 0.0000 

Hoden 0.0000 

Lunge 0.0000 

Merven 0.0000 

Prostata 0.0192 

Sinnesorgane 0.0000 



BNSDOCID: <DE 1 981 1 194A1_I_> 



DE 198 1 1 194 A \ 

lilekironiseher Norihern-Uloi I'Lir SliQ. ID NTT29 



NORMAL 
%Kaeuf igkeit 



TUMOR Verhaeltnisse 
%Haeufigkeit N/T T/N 



10 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Enciokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
.Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 



.0000 
.0000 
.0000 
.0055 
.0019 
.0093 
0 .0023 
0.0000 
0.0050 
.0042 
.0000 
.0025 
.0000 
.0017 
,0059 
0.0000 
0.0000 
0.0048 
0.0066 
0.0000 
0 .0031 
0.0089 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



0.0051 
0.0000 
0.0052 
0.0000 
0.0000 
0.0022 
0. 0000 
0.0000 
0.0065 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0077 
.0000 
.0000 
.0055 
.0000 
.0000 
.0000 



0.0000 

undef 

0.0000 

undef 

undef 

4.2576 

undef 

undef 

0.7651 

undef 

undef 

undef 

0. 0000 

undef 

undef 

0. 0000 

undef 

undef 

undef 



undef 

undef 

undef 

0. 0000 

0.0000 

0.2349 

0.0000 

undef 

1. 3069 

0. 0000 

undef 

0.0000 

undef 

0.0000 

0. 0000 

undef 

undef 

0.0000 

0.0000 



FOETUS 

%Kaeuf igkeit 



Entwicklung 0 .0154 

Gastrointenstinal 0.0031 

Gehirn 0.0000 

Haematopoetisch 0 . 0000 

Herz-Biutgef aesse 0 . 0000 

Lunge 0.0000 

Niere 0.0000 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAKIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 0.0000 

Eierstock-Uterus 0 . 0137 

Endokrines_Gewebe 0.0000 

Foetal 0.0017 

Gastrointestinal 0 . 0000 

Haematopoetisch 0.0000 

Haut-Muskel 0 . 0000 

Hoden 0.007 8 

Lunge 0.0000 

Nerven 0.0141 

Prostata 0.0255 

Sinnesorgane 0.0077 



60 



36 



BNSDOCID: <DE__1981 1 194A1 I > 




jDE L98 LI 194 A I 

incUTronischcr Nonhcrn-Iiloi I'iirSMQ. ID No.: 31 



NORMAL TUMOR Verhae 1 tnisse 

%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Brust 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Eierstock 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Endokrines Gewebe 


0 


0018 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


Gas trointes tinal 


0 


0019 


0 


0043 


0. 4071 


2.4562 


Gehirn 


0 


0000 


0 


0022 


0.0000 


undef 


Haematopoetisch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Herz 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0000 


0 


0024 


0.0000 


undef 


Magen-Speise roehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0000 


undef 


0.0000 


NIere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0019 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Penis 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


0095 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Uterus 


0 


0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


Brus t -Hype rp las ie 


0 


0073 










Duenndarm 


0 


0000 










Prostata-Hyperplasie 


0 


ooco 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorcran© 


o 


0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


0009 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwickiung 


0 


0000 


Gas troint ens tinal 


0 


0000 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Herz-Blutgef aesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0037 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE / SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Hasufigkeit 

0. 0000 
0 . 0000 
0. 0000 
0. 0029 
0. 0122 
0 . 0000 
0.0000 
0. 0000 
0. 0000 
0. 0000 
0. 0064 
0. 0000 



60 



BNSDOCID: <DE_1981 1 194A1J_> 



37 



DE 198 LI 194 A I 

Klekironischer Northern- Biol LiirSHQ. ID 



NORMAL 



TUMOR 



Verhaeltnisse 



%Haeuf igkeit %Kaeufigkeit N/T 





Blase 


0 


0000 


0. 


0026 


0.0000 




Brust 


0 


0027 


0. 


0022 


1.2232 




Eierstock 


0. 


0091 


0. 


0073 


1.1686 




Endokrines_Gewebe 


0. 


0055 


0. 


0136 


0.4019 




Gastrointestinal 


0. 


0019 


0. 


0095 


0 .2036 


10 


Gehirn 


0. 


0076 


0. 


00 4 4 


1.7417 




Haematopoetisch 


0. 


0028 


0. 


0000 


undef 




Haut 


0. 


0000 


0. 


0000 


undef 




Hepatisch 


0. 


0050 


0. 


0000 


undef 




Herz 


0. 


0021 


0. 


0000 


undef 


[ s 


Hocien 


0. 


0122 


0. 


0000 


undef 


Lunge 


0. 


0012 


0. 


0000 


undef 




Magen-Speiseroehre 


0. 


0000 


0. 


0000 


undef 




Muskel-Skelett 


0. 


0017 


0. 


0180 


0.0952 




Niere 


0. 


0030 


0. 


0068 


0 .4342 




Pankreas 


0. 


0019 


0. 


0000 


undef 


20 


Penis 


0. 


0000 


0. 


0000 


undef 




Prostata 


0. 


0048 


0. 


0000 


undef 




Uterus 


0. 


0017 


0. 


0142 


0.1160 




Brust— Hyperpl as ie 


0. 


0109 










Duenndariu 


0. 


0062 








25 


Pr os ~ a ta- Hyperplasia 


0. 


0030 










Samenblase 


0. 


0000 










Sinnesorgane 


0. 


0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0. 


0017 








M) 




FOETUS 












%i 


iaeuf igkeit 










Entwicklung 


0 


.0000 










Gas troin tens tinal 


0 


.0154 










Gehirn 


0 


.0125 










Haematopoetisch 


0 


.0000 










Herz-Blutgef aesse 


0 


.0000 










Lunge 


0 


.0000 










Niere 


0 


,0062 








40 


Prostata 


0 


. 0000 










Sinnesorgane 


0 


.0140 









T/N 



under 

0.8176 

0.8557 

2. 4884 

4. 9124 

0.5741 

0.0000 

undef 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

undef 

10.5076 

2.3033 

0.0000 

undef 

0.0000 

8. 6176 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


.0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0046 


ndokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0128 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0057 


Kaut-Muskel 


0 


0097 


Hoden 


0 


0468 


Lunge 


0 


0082 


Nerven 


0 


0060 


Prostata 


0 


0192 


Sinnesorgane 


0 


0232 



38 



BNSDOCID: <DE_1981 1194A1_I_> 



DE 198 11 194 A I 

ironiscliLM- Norihcrn-Hloi fur SI'Q. ID No.: 33 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


0046 


0 


0026 


1.8185 


0.5499 


Brust 


0 


0013 


0 


0022 


0. 6116 


1. 6351 


Eiers tock 


0 


0000 


0 


0026 


0.0000 


undef 


Endokrines Gewebe 


0 


0055 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Gastrointestinal 


0 


0019 


0 


0000 


under 


0 .0000 


Gehirn 


0 


0042 


0 


0077 


0.5529 


1.8085 


Haematopoetisch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


under 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0129 


0.0000 


undef 


Herz 


0 


0000 


0 


0000 


under 


undef 


Hoden 


0 


0000 


0 


0117 


0.0000 


undef 


Lunge 


0 


0025 


0 


0047 


0.5267 


1.8986 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Mus kel-Skelett 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Niere 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


.* Penis 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Prostata 


0 


0071 


0 


0021 


3.3559 


0. 2980 


Uterus 


0 


0017 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Brust-Hyperplasie 


0 


0000 










Duenndarm 


0 


0062 










Prostata-Hyperpiasie 


0 


0119 










Samenbiase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse Blutkoerperchsn 


o 


0017 











15 





FOETUS 




IHaeuf 


Entwicklung 


0 


0000 


Gas t rointens tinal 


0 


0000 


Gehirn 


0 


0063 


Haematopoetisch 


0 


0039 


Herz-3lutgef aesse 


0 


0041 


Lunge 


0 


0000 


Niere 


0 


0062 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BI3LI0THEKEN 
%Haeuf iakeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0023 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0017 


Gastrointestinal 


0 


024 4 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut -Mus kel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0030 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



60 



39 



BNSOOCID: <DE 1981 1 194A1 J_> 



DE 198 L I L94 A L 

lilektronisoher Northern-Bloi HirSliQ. ID NWT34 




Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Sarnenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Biutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0013 

0.0091 

0.0036 

0.0039 

0 .0170 

0.0070 

0.0497 

0.0000 

0.0106 

0.0061 

0.0075 

0.0097 

0.0051 

0 .0000 

0.0019 

0.0120 

0.0071 

0.0033 

0.0000 

0.0000 

0.0059 

0.0267 

0 .0353 

0.0035 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0.0026 

0.0087 

0.0052 

0.0163 

0.0095 

0.0131 

0.0000 

0.0000 

0.0194 

0.0000 

0.0000 

0.0095 

0.0000 

0.0060 

0.0068 

0.0000 

0.0267 

0.0021 

0.0000 



Verhae 
N/T 

0.0000 

0.1529 

1.7529 

0.2233 

0.4071 

1.2902 

unde f 

unde f 

0.0000 

unde f 

under 

0.7901 

under 

0.8565 

0.0000 

undef 

0.4492 

3.3559 

undef 



ltnisse 
T/N 
undef 
6.5404 
0.5705 
4.4791 
4562 
7751 
0000 
0000 
undef 
0. 0000 
0000 
2657 
0000 
1675 
undef 
0.0000 
2. 2260 
0.2980 
0.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0247 
0.0125 



Haematopoetisch 0 . 0000 

Herz-31utgef aesse 0.0000 

Lunge 0.0074 

Niere 0.0062 

Prostata 0.0249 

Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0046 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0052 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0065 


Hoden 


0 


0078 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0090 


Prostata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


0 


0000 



6{) 



6.S 



40 



BNSDOCID: <DE__J 981 1 1 94A1 J_> 



DE L98 LI 194 A L 

ironischer Nonhcrn-IikM Liir SliQ. ID. NO: 35 





NORMAL 


TUMOR 


Verhae 


Itnisse 




%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 . 


0000 


0 . 


0026 


0.0000 


undef 


Brust 


0 . 


00 93 


0 . 


0065 


1 . 4270 


0.7003 


i_i -L ~ J- ~> OU^J\ 


0 . 


0091 


0 . 


0130 


0.7012 


1. 4262 


^nHr^VT*! n P> ^ fi^WPb^ 

_j i 1 Li ' f \. i- J.1ICO *j ^ w ^ *_/ ^ 


0. 


0055 


0 


0027 


2.0093 


0. 4977 


Gastrointestinal 


0 . 


0039 


0 


0190 


0.2036 


4 . 9124 


Gehirn 


0 . 


0008 


0 


0033 


0.2530 


3.3754 


Haerua t opoe t i sen 


0 . 


0112 


0 


0000 


under 


0:0000 


Haut 


0 . 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0000 


under 


undef 


Herz 


0 


0053 


0 


0137 


0.3854 


2 .5949 


Hoden 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0037 


0 


0024 


1. 5801 


0. 6329 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0060 


0.2855 


3.5025 


Niere 


0 


0089 


0 


0137 


0 . 6512 


1.5355 


Pankreas 


0 


0057 


0 


0000 


under 


0.0000 


Penis 


0 


0120 


0 


.0000 


undef 


0 . 0000 


Prostata 


0 


.0095 


0 


. 0021 


4.4745 


0.2235 


Uterus 


0 


.0033 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


Brust-Hyperplasie 


0 


. 0000 










Duenndarm 


0 


.0093 










Prostata-Hyperplasie 


0 


.0030 










Samenblase 


0 


. 0000 










Sinnesorgane 


0 


.0113 










Weisse Blutkoerperchen 


Q 


.0009 











FOETUS 

%K-aeuz igkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0154 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0039 
Herz-Blutgefaesse 0.0082 
Lunge 0.0074 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



N0RMIERTE/SU3TRAHIERTE BI3LIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0297 


Endokrines_Gewebe 


0 


02 4 5 


Foetal 


0 


0082 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0057 


Haut-Muskei 


0 


0032 


Hoden 


0 


0156 


Lunge 


0 


0000 


N erven 


0 


0080 


Prostata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


0 


0000 



so 



41 



BNSDOCID: <DE_1981 1194A1_I_> 



DE 198 11 L94 A 1 

Hlekironischer Northern-Blol fur S HQ. ID 




i.s 





NORMAL 


TUMOR 


Verhae 


ltnisse 




%Haeuf igkeit 


%Kaeuf igkeit 


M/T 


T/N 


Blase 


0 . 0046 


0 


. 0077 


0 . 6062 


1 . 6497 


Brust 


0 .0013 


0 


.0153 


0 . 0874 


11 . 4458 


Eierstock 


0 - 0091 


0 


. 0026 


3.5059 


0.2852 


Fnrinkrines Gewebe 


0 . 0036 


o 


. 0054 


0. 6698 


1 . 4930 


Caqf rn i nrosfi nal 


0 .0174 


0 


.0048 


3 . 6642 


0.2729 


Gehirn 


0 . 0034 


0 


. 0000 


undef 


0 . 0000 


Haeinatopoe tisch 


0.0028 


0 


. 0000 


undef 


0.0000 


Haut 


0.0249 


0 


. 0000 


undef 


0.0000 


Hepatisch 


0.0248 


0 


. 0000 


undef 


0.0000 


Hers 


0.0032 


0 


.0137 


0.2312 


4 . 3248 


Hoden 


0 . 0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


Lunge 


0.0261 


0 


. 0095 


2.7652 


0.3616 


Magen-Speiseroehre 


0.0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0.0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


Niere 


0.0297 


0 


. 0000 


undef 


0.0000 


Pankreas 


0 . 0095 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


Penis 


0.0000 


o 


.0000 


undef 


undef 


Prostata 


0.0143 


0 


.0064 


2.2373 


0.4470 


Uterus 


0 . 0050 


o 


. 0000 


undef 


0. 0000 


Brust -Hype rp las ie 


0.0145 










Dnpnnd? rm 

U UCUllUu -L. lit 


0 . 0031 












0.014 9 










S ame nb 1 a s e 


0 . 0089 












0 0000 










r*7 c cq D l 1 1 +■ \r ,-«. ^ >-t— i ci rr*h on 
WS155C DlULi^Uci ^JcLUUCll 


0 0000 












FOETUS 












a ii a c ui - v w ^ i. 












0 . 0000 










Gas cro in tens c inal 


0.0031 










Gehirn 


0.0000 










Kaematopoetisch 


0.0039 










Herz-Blutgef aesse 


0.0041 










Lunge 


0.0074 










Mie re 


0.0000 










Prostata 


0.0000 










Sinnesorgane 


0.0000 











NORMIERTE/ SUBTRAKIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0046 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0029 


Gastrointestinal 


0 


024 4 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0032 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0246 


Nerven 


0 


0010 


Prostata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


0 


0000 



60 



42 



BNSDOCID: <DE 1 981 1 1 94A1 _ 




DE L98 LL 194 A L 

ironischer Nonhcrn-Bloi t'iir S1{Q. FD No.: 37 





NORMAL 


TUMCR 


Verhael tnisse 


%Haeuf igkei t 


%r 


iaeuf igkei t 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


0093 


0. 


OGOO 


undef 


0.0000 


B rus t 


o 


0013 


0 . 


0000 


undef 


0.000 


R i prc;t"nrk 


0 


0000 


0 . 


0000 


undef 


unde f 


Endokrines Gswebs 


0 


0018 


0. 


0000 


unde f 


0. 0000 


= c: |- r- r> i nt^st" i nsl 


o 


0039 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Gehi rn 


o 


0000 


0. 


0000 


unde f 


undef 


14 a ;=irn>a rnnnpf i sctl 

i. 1 d C 1 L IC*. — U W -J. Np* I i 


o 


0000 


0. 


0CG0 


unde f 


undef 


Haut 


0 


0000 


0 . 


OCOO 


undef 


undef 


Hepafcisch 


0 


0000 


0 . 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0011 


r\ 


r\ ,*\ r, r\ 


undef 


0 . 0000 


Hoden 


0 


0000 


0. 


OGOO 


under 


undef 


Lunge 


0 


0012 


0 . 


0000 


unde f 


0. 0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


unde f 


Muskel-Skeiett 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Niere 


0 


0000 


0. 


0000 


unde f 


undef 


Pankreas 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0030 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


0095 


0 . 


0021 


4.4745 


0.2235 


Uterus 


0 


0050 


0. 


0356 


0.1393 


7 . 1313 


Brust-Hyperplasie 


0 


0000 










Duenndarm 


0 


.0093 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0000 










Samenblase 


0 


. 0089 










Sinnesorgane 


0 


. 0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


. 0000 













FOETUS 




%Haeuf 


Entwicklung 


0. 


0000 


Gastrointenstinal 


0 . 


0000 


Geh irn 


0. 


0000 


Haematopoetisch 


0. 


0000 


Herz-31utgefaesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Niere 


0 


0062 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 




NORM IE 




%Haeuf 


Brus t 


0 


0000 


Eierstock -Uterus 


0 


0000 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


. 0000 


Gastrointestinal 


0 


. 0122 


Haematopoetisch 


0 


. 0000 


Haut-Muskel 


0 


. 0000 


Hoden 


0 


.0000 


Lunge 


0 


.0000 


Nerven 


0 


.0000 


Prostata 


0 


. 0064 


Sinnesorgane 


0 


.0000 



EXERTS BIBLIOTHEKEN 



4} 



BNSDOCID: <DE_1981 1 194A1 _L> 



DE 198 11 194 A Ia 

lilckironischcr Northern-Bloi Lur SHQ. TD N^*8 



s Blase 

Brust 
Eiers tock 
Endokrines Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 

10 Haematopoetisch 

Eaut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

15 Lunge 1 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
20 Penis 

Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blut koerperchen 



NORMAL 
%Haeuf igke: 
0.0604 
0.0360 
0.0578 
0.0018 
0.0194 
0.0322 
.0224 
.0099 
.2822 
.0159 
0.0366 
0.0560 
0.0193 
0.0531 
0.0089 
0.0151 
0.0359 
0.0191 
0.0479 
0.0145 
0.0249 
0.0119 
0.0089 
0.0588 
0.0017 



TUMC?. 

%Haeuf igkei 
0.02S1 
0.0327. 
0.0104 
0.0082 
0 .0095 
0.0372 
0.0000 
0.0000 
0.0259 
0.0137 
.0117 
.0331 
.0307 
.0240 
.0342 
0.0607 
0.1066 
0.0035 
0.0142 



Verhael tnisse 
N/T T/N 
2.1491 0.4653 
1. 1008 0 . 9084 
5.5509 0.1801 
0.2233 4.4791 
2.0357 0.4912 
0.8652 1.1558 
under 0.0000 
under" 0.0000 
10.9034 0.0917 
1.1561 0.8650 
3. 1341 0.3191 
1.6930 0.5907 
0.6300 1.5874 
2.2127 0.4519 
0.2605 3.8388 
0.2493 4.0107 
0. 3369 2. 9680 



2373 0. 4470 
3652 0. 2972 



Entwicklung 
Gastrointestinal 

Gehirn 
H a ema t op oe t i s ch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesoraane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0154 

0.0000 

0.0197 

0.0082 

0.0148 

0 . 0185 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE 3ISLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



45 



50 



Brust 


0 


0612 


Eierstock-Uterus 


0 


0137 


Endokrines Gewebe 


0 


0735 


Foetal 


0 


0367 


Gastrointestinal 


0 


02 4 4 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0194 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0246 


Nerve n 


0 


0020 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0697 



60 



<S5 



44 



BNSDOCID: <DE_19811194A1_I_> 



DE 198 LI L94 A L 

HlePTronischer Norihern-Bloi fur SliQ. ID No.: .V) 



Blase 
Brus t 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haema topoe tisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisss_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0. 0325 

0.0293 

0. 0000 

0.0091 

0.0252 

0 . 0035 

0.0098 

0.0249 

0. 0000 

0.0636 

0.0183 

0.0212 

0.0000 

0. 0137 

0.0208 

0. 0284 

0.0000 

0.0048 

0. 0033 

0.0036 

0.0218 

0.0119 

0 . 0000 

0.0588 

0. 1045 



TUMOR 
%Kaeuf ic!<€ 
0.0332 
0196 
0104 
0000 
0000 
0.0131 
0 . 0000 
0.0000 
0 . 0065 
0.1649 
0.0000 
0 . 0165 
0.0153 
0 . 0060 
0.0137 
0.0166 
0.0533 
0.0106 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.9792 1.0213 
1.4950 0.6689 
0 . 0000 undef 
under 0.0000 
undef 0.0000 
0 . 6451 1 . 5502 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0 . 0000 undef 
0.3354 2.5949 
undef 0.0000 
1.2792 0.7818 
0 .0000 undef 
2.2841 0.4 37 3 
1 .5196 0 . 6581 
1.7142 0 . 5834 
0.000 0 undef 
0.4475 2.2349 
undef 0.000 0 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haema topoe tisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0154 

0.0123 

0 . 0000 

0.0118 

0.0041 

0 . 0148 

0.0000 

0. 0249 

0 . 0000 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haema topoe tisch 
Haut-Muskel 
Koden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesoraane 



NORM I ERT E / S U 3T PAH I E R7 E 3I3LI0THEKEN 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0.0114 

0. 1224 

0.0122 

0.0366 

0 . 0000 

0 . 0291 

0 . 0000 

0.0164 

0 . 0040 

0.0335 

0. C000 



45 



BNSDOCID: <DE„1 981 1 194A1_I_> 



DE 198 11 194 A 1^ 

Klektronischcr Northern-Blot turSliQ. ID NfTT4() 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
5 Blase 0.0000 

Brust 0.0040 
Eierstock 0.0030 
Endokrines_Gewebe 0.003 6 
Gastrointestinal 0.003S 
Gehirn 0.0034 
10 Haematopoetisch 0.0014 

Haut 0. 0000 
Hepatisch 0.0000 
Herz 0.0021 
Hoden 0.0061 
15 Lunge 0.0012 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 

, () Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 

Duenndarm 0.0000 
Pros tat a-Hyperplas ie 0 .0059 
25 Samenblase 0.0173 

Sinnesorgane 0 . 0000 
Weisse Blutkoerperchen 0.002 6 



0.0000 
0.0017 
0.0030 
0.0000 
0.0000 
0.004S 
0.0050 
0.0036 



TUMOR 
rlaeuf igkeit 
0. 0051 
0.0022 
0.0000 
0. 0000 
0.0000 
0.0011 
0.0379 
0.0000 
0. 0065 
0. 0000 
0. 0000 
0. 0000 
0. 0000 
0.0000 
0.0000 
0. 0000 

0. oooo 

0. 0021 
0.0071 



Verhaelt 

N/T 

0.0000 

1.8347 

undef 

undef 

under 

3.0964 • 

0.0370 

under" 

0.0000 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

2.2373 

0. 6963 



T/N 

undef 

0, 5450 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.3230 

27.0549 

undef 

undef 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

undef 

0.0000 

0.0000 

undef 

undef 

0 . 4470 

1.4363 



.10 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0154 
0.0123 
0.0063 
0 . 0039 
0.0000 
0. 0037 
0.0062 
0 . 0000 
0.0000 



45 



Brust 

Eierstock-Uterus 
<:ndokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/ SU3TRAKIZRTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

0. 0000 
0.0091 
0 . 0000 
0.0029 
0. 0122 
0.0057 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0. 0090 
0 . 0064 
0.0000 



46 



BNSDOCID: <DE__1 981 1 1 94A1 J_> 



DE 198 U 194 A L 

ironischer Norihern-Bloi 1 Lit SliQ. ID No.: 41 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines__Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehi rn 
Haematopoet isch 
Haut 
Hepat isch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust -Hype rplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 



NORMAL 


TUMOR 


Ve rhae 1 


tni s s e 


%Haeuf iakeit 


%Haeuf igkeit 


N/T- 


T/N 


0 . 


0000 


0 . 


A A A A 

uuuu 


unde e 


unde f 


0 . 


0000 


n 

U . 


U z 


0 . 0000 


unde f 


0 . 


00 61 


n 


U U Z o 


2 . 3372 


0 . 4279 


0 . 


0000 


U . 


A. A A A 

UUUU 


unde f 


undef 


0 . 


0000 


U 


UUUU 


unde f 


unde f 


0 . 


0000 


A 
U 


Uuuu 


unde f" 


unde f 


0 . 


0000 


A 
U 


nnnn 
UUUU 


unde f 


undef 


0 . 


00 50 


0 


A A n n 
UUUU 


unde f 


0.0000 


0 


0000 


0 


a a n n 


unde f 


undef 


0 


00 00 


A 
u 


nnnn 

uuuu 


unde f 


unde f 


u 


nnnn 

uuuu 


n 

u 


0000 


unde f 


unde f 


u 


uuuu 


o 


0000 


unde f 


undef 


u 


n n n n 


o 


. 0000 


undef 


undef 


U 


nnnn 


o 


. 0000 


undef 


undef 


u 


on no 

uuuu 


o 


. 0000 


undef 


undef 


n 

u 


000 0 


o 


. 0000 


undef 


undef 


0 


0030 


0 


. 0000 


undef 


0.0000 


0 


0048 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


0 


.0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


0 


.0000 










0 


.0000 










0 


. 0059 










0 


. 0000 










0 


. 0000 










0 


.0009 











Entwicklung 
Gas troin tens t inal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

? oHaeuf igkeit 

0.0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0.0000 

0.0000 

0.0037 

0.0000 

0.0000 

0 . 0000 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foe ta 1 
Gas t rointes t inal 
Haematopoet isch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

0 . 0000 
0.0023 
0 . 0000 
0 - 0 0 1 ~i 
0.0000 
0.0000 
0 .0000 
0.0078 
0 . 0082 
0.0010 
0.0192 
0.0000 



47 



BNSDOCID. <DE_1 961 1 1 94A1 J_> 



DE 198 II 194 A L 

Klokironischor Northern- Blot turSHQ. ID N^^2 



to 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0160 

0.0030 

0.0109 

0. 0078 

0.0042 

0.0070 

0.0000 

0.0000 

0 . 0042 

0.0000 

0.0037 

0.0000 

0.0000 

0.0059 

0.0057 

0.0090 

0.0167 

0.0066 

0.0109 

0.0031 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0 . 0017 



TUMOR 

%Kaeuf igkeit 

0.0000 

0 . 0044 

0.0026 

0.0082 

0.0000 

0.0055 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0024 

0.0000 

0.0060 

0.0000 

0.0000 

0,0000 

0.0000 

0.0000 



Verhaeltnisse 

N/T T/N 

undef undef 

3.6695 0.2725 

1.1686 0.8557 

1.3396 0.7465 

undef 0.0000 

0.7741 1.2918 

undef 0.0000 

undef undef 

undef undef 

undef 0.0000 

unde f unde f 

1.5801 0.6329 

undef undef 

0.0000 undef 

undef 0.0000 

undef 0.0000 

undef 0.0000 

undef 0.0000 

undef 0.0000 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



40 



Entwicklung 0.0000 

Gastrointenstinal 0.0062 

Gehirn 0.0000 

Haematopoetisch 0.0039 

Herz-Blutgef aesse 0.0041 

Lunge 0.0000 

Niere 0.0000 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 



Brust 

Eiers tock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

0.0136 
0.0023 
0. 0000 
0.0070 
0. 0000 
0.0000 
0.0032 
0.0000 
0.0000 
0 . 0020 
0 . 0256 
0.0000 



60 
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BNSDOCID: <DE„_1 981 1 194A1 J_> 



A DH L98 LL 194 A L 

iSffronischor Northern-Blot fiir SHQ. ID No.: 44 



NORMAL TUMOR 
%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T 



Verhaeitniss? 
T/N 



Blase 


u . 


\J ~J 1 c. 


Q 


023 0 


1.6164 


0 . 


6186 




BruS l 


0 . 


0067 


o 


0000 


unde f 






0 




0 . 


012 2 


o 


0130 


0 . 934 9 


1 . 


0696 








0123 


o 


0300 


0 . 4262 


2 - 


3462 






0 . 


0271 


o 


0333 


0 .8143 


1 . 


2281 




Gehi rn 


0 . 


0059 


0 


04 71 


0. 1260 


7 . 


9354 




fja pm^ t* oDoe t is ch 


0 . 


0056 


0 


0000 


undef 






0 


Haut 


0 


0099 


0 


0000 


undef 






0 


Hepa t i s ch 


0 


0050 


0 


0259 


0. 1913 


5 


2277 




Herz 


0 


0201 


0 


0137 


1 .4644 


0. 


6829 




Hoden 


0 


0000 


0 


0117 


0.0000 


undef 




Lunge 


0 


0274 


0 


0189 


1.4485 


0 


6904 




Magen-Speiseroehre 


0 


0290 


0 


0000 


undef 






0 


Muskel-Skelett 


0 


0103 


0 


0000 


unde f 






0 


Niere 


0 


0089 


0 


0137 


0 . 6512 


1 


5355 




Pankreas 


0 


007 6 


0 


0166 


0 . 4571 


2 


1876 




Penis 


0 


0150 


0 


.0000 


unde f 






0 


Prostata 


0 


.0333 


0 


.0106 


3.1322 


0 


3193 




Uterus 


0 


.0215 


0 


.0000 


unde f 






0 


Brus t - Hype rp las ie 


0 


.0036 














Duenndarm 


0 


.0280 














Pros tat a-Hyperplasie 


0 


.0357 














Samenblase 


0 


. 0890 














Sinnesorgane 


0 


. 0235 














Weisse Blutkoerperchen 


0 


.0052 















0 . 0000 



, 0000 



0.0000 



FOETUS 

%Kaeuf iakeic 



□ 
n 



Entwicklung 0 . 0000 

Gastrointenstinal 0.0031 

Gehirn 0.0000 

Haematopoetisch 0.0039 

Herz-Blutgefaesse 0.0041 

Lunge 0,02 2 2 

Niere 0.0309 

Prostata 0.0249 

Sinnesorgane 0 . 0000 



□ 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE 3IBL10THEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0. 


0000 


Eier stock-Uterus 


0. 


0183 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0227 


Gast ro intestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0162 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0082 


Nerven 


0 


.0050 


Prostata 


0 


.0256 


Sinnesorgane 


0 


.0000 



60 
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BNSDOCID: <DE 19811194A1J_> 



DE L98 I L L94 A L 

Klekironischer Northern-Blot fiirSHQ. ID N?P^5 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkei t 

0.0000 

0.0000 

0.0030 

0.0000 

0.0019 

0. 0008 

0.0028 

0.0050 

0. 0000 

0.0021 

0.0000 

0.0012 

0.0097 

0.0017 

0.0000 

0. 0019 

0.0030 

0.0095 

0.0033 

0.0000 

0.0000 

0.0208 

0.0000 

0. 0000 

0.0009 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0. 0000 

0. 0000 

0.0000 

0.0000 

0.0048 

0. 0044 

0.0000 

0. 1693 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0024 

0. 0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0021 

0.0000 



Verhae 

N/T 

undef 

undef 

undef 

undef 

0.4071 

0.1935 

undef 

0.0294 

undef 

undef 

under 

0. 5267 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

4 . 4745 

undef 



ltnisse 
T/N 
undef 
undef 
0.0000 
undef 
2.4562 
5.1673 
0 .0000 
34.0525 
undef 
0.0000 
undef 
1.8986 
0.0000 
0.0000 
undef 
0. 0000 
0.0000 
0.2235 
0.0000 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0 . 0000 
Gastrointenstinal 0.0031 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



0000 
0157 



0.0000 



0.0000 
0. 0000 
0.0000 
0.0000 



4.S 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORM I E RT E / S UBT RA 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0046 

0.0000 

0. 0000 

0.0000 

0. 0000 

0. 0000 

0. 0000 

0. 0000 

0. 0030 

0.0064 

0. 0000 



lIERTE BIBLIOTHEKEN 



BNSDOCID: <DE 19811194A1J > 



DE L98 LI L94 A I 

UleRironiseher Norihem-Bloi fur SliQ. ID No.: 46 



Blase 
Brust 
Eie rstock 
Endokrines__Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Pros tata-Hyperplas ie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

% Ha eu-f igkeit 

0.0000 

0 . 0040 

0.0122 

0.0036 

0.0116 

0.0051 

0.0028 

0.0050 

0.0050 

0 . 0085 

0.0061 

0.0075 

0.0000 

0.0051 

0.0030 

0.0076 

0.0030 

0.0119 

0.0083 

0.0036 

0.0093 

0.0030 

0.0000 

0.0118 

0.0026 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0.0026 

0.0131 

0.0234 

0.0109 

0.0095 

0.0164 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0137 

0.0117 

0.0095 

0.0000 

0.0000 

0.0063 

0.0055 

0.0000 

0.0043 

0.0071 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0 . 0000 undef 
0.3058 3.2702 
0.5194 1.925 4 
0.3349 2.9861 
1 .2214 0 . 8187 
0.3096 3.2295 
undef 0. 
undef 
undef 
0 . 6166 1 . 6218 
0.5224 1.9144 
0.7901 1.2657 
under undef 
undef 0 . 0000 
0. 4342 2.3033 
1.3713 0.7292 
undef 0 . 0000 
2 .7966 0 .3576 
1.1604 0.S618 



. 0000 
0.0000 
0.0000 



Entwicklung 
Gas troint ens tinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

% Ha euf igkeit 

0.0000 

0.0154 

0.0125 

0.0157 

0.0041 

0.0037 

0.0062 

0.0000 

0.0140 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



N0RMIER7E/SUBTRAKIERTE BIBLIOTKEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0046 

0.0245 

0.0117 

0.0122 

0.0000 

0.0130 

0. 0000 

0.0164 

0.0110 

0.0192 

0.0000 



51 



BNSDOCID: <DE_1981 1 1 94A1_I_> 



DE 198 11 194 A L 



Hloklronischcr Northem-Blol lurSliQ. TD No^7 



5 Blase 

Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 

10 Haematopoetisch 

Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

i 5 Lunge 
Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 

1() Penis 

Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prcstata-Hyperplasie 
2S Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse 31utkoerperchen 



NORMAL 
%Haeuf iakeit 
0.0093 
0. 0093 
0.0182 
0.0000 
0.0504 
0.0000 
0.0042 
0.0050 
0.0495 
0.0074 
0. 0000 
0000 
0000 
0120 
0238 
0511 
0000 
0.0333 
0.0017 
0.0109 
0.1028 
0.0059 
0.0000 
0.0000 
0.0183 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0.0077 

0 . 0283 

0.0052 

0.0000 

0.0000 

0.0033 

0.0000 

0.0000 

0.0065 

0.0137 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0. 0060 

0.0000 

0.0276 

0 . 0000 

0. 0149 

0. 0000 



Verhae 
N/T 
1.2123 
0. 3293 
3.5059 
under 
undef 
0. 0000 
undef 
undef 
7.6515 
0.5395 
under 
undef 
undef 
1.9985 
undef 
1.8513 
undef 
2.2373 
undef 



Itnisse 
T/N 

0.3249 
3.0366 
0.2852 
undef 
0.0000 
undef 
0.0000 
0.0000 
0.1307 
1.8535 
undef 
undef 
undef 
0.5004 
0.0000 
0.5402 
under 
0.4470 
0.0000 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0^62 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0197 
Herz-Blutgefaesse 0.0000 
Lunge 0.0000 
Niere 0.0062 
Prostata 0.0249 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/ SU3TRAHIERTE 3IBLI0TKEKEN 
%Haeuf igkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock-Uterus 0.0160 
Endokrines^Gewebe 0.0000 
Foetal 0 . 0122 
Gastrointestinal 0 . 0122 
Haematopoetisch 0 . 0000 
Haut-Muskel 0 . 0324 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0 . 0000 
Prostata 0 . 0256 
Sinnesorgane 0 . 0000 



60 



52 



BNSDOCID: <D£ 19811194A1_I_> 



DE L98 1 L L94 A I 

SPu-onischLM" Norlhcrn-Bloi liir SliQ. ID No.: 48 



Blase 
Brust 
Eiers tock 
Endokr ines Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehi rn 
Kaematopoet isch 
Haut 
Hepat isch 
Her 2 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 



NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeuf igkei t 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


U - 


nnnn 

U U U U 


0 . 


002 6 


0 . 0000 undef 


u . 


0000 


0 . 


0000 


undef 


unde f 


0 . 


oooo 


0 . 


0000 


undef 


undef 


0 . 


0018 


0 . 


0000 


unde f 


0 . 0000 


u . 


nnnn 
uuuu 


0 . 


0000 


unde t 


unde f 


n 

u . 


nnnn 
u u u u 


o 


0000 


unde f 


unde f 


u . 


nnnn 


o 


0000 


unde f 


unde f 


u . 


nnnn 
u u uu 


o 


00 00 


unde f 


unde f 


u . 


nnnn 


o 


0000 


undef 


undef 


0 . 


0000 


o 


. 0000 


undef 


unde f 


0 . 


0000 


0 


. 0000 


undef 


unde f 


0 . 


0000 


0 


. 0000 


undef 


unde f 


0 . 


0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


o 


0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


o 


0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


o 


0019 


0 


.0055 


0.3428 


2. 9168 


0 


0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


0 


0095 


0 


.0043 


2.2373 


0.4470 


0 


0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


0 


0000 










0 


.0000 










0 


. 0149 










0 


.0000 










0 


.0000 










0 


. 0000 











Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%H-asuf igkei 

0 . 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0. 0000 - 

0.0000 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

Brusu 0.0000 

Eiers tock-Uterus 0 . 00 00 

Endokrines_Gewebe 0 . 0000 

Foetal 0.0006 

Gastrointestinal 0 . 00 00 

Haematopoetisch 0 . 0057 

Haut-Muskel 0 . 0000 

Hoden 0.0000 

Lunge 0.0000 

Nerven 0.0000 

Prostata 0.0064 

Sinnesorgane 0 . 0000 



60 



BNSDOCID: <DE_1981 1194A1_I_> 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prcstata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



DE 198 LI 194 A L 

Iilckironischcr Northern-Blot liirSUQ. ID 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
0.0000 
0040 
00S1 
0055 
0058 
0.0025 
0 . 0000 
0.0099 
0.0099 
0. 0042 
0. 0061 
0.0137 
0.0097 
0.0000 
0.0030 
0.0057 
0.0060 
0.0095 
0.0066 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0139 



TUMOR Verhaelrnisse 
%Haeufigkeit N/T T/N 

0.0051 0.0000 undef 

0.0000 undef 0.0000 

0.0000 undef 0.0000 

0.0000 undef 0.0000 

0.0000 undef 0.0000 

0. 0022 l. 1612 0.8612 

0.0000 undef undef 

0.0000 undef 0.0000 

0.0000 undef 0.0000 

0.0000 undef 0.0000 

0.0000 undef 0.0000 

0-0024 5.7939 0.1726 

0.0077 1.2599 0.7937 

0.0000 undef undef 

0.0000 undef 0.0000 

0.0055 1.0285 0.9723 

0.0000 undef 0.0000 

0.0043 2.2373 0.4470 

0.0000 undef 0.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0. 0000 
0.0000 
0000 
0000 
0000 
0074 



0. 0000 
0. 0000 



Sinnesorgane 0.0279 



Brust 

Eierstock-Uterus 

^ndokrines_Gewebe 0.0245 

Foetal 0.0041 

Gastrointestinal 0. 0244 

Haematopoetisch 0.0057 

Haut-Muskel 0 . 0486 

Hoden 0.0000 

Lunge 0.0000 

Nerven 0.0050 

Prostata 0.0064 

Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/ SU3TRAHISRTE 3IBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
0.0063 
0.0091 



60 



54 



BNSDOCID: <DE 1 981 1 1 94A1 _l_> 



DE 198 LL 194 A L 

sclicr Nonhcrn-Blot fur SMQ. ID No.: 50 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarrn 
Pros tata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_3lutkoerperchen 



cKiromsc 

NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0053 

0.0000 

0.0000 

0.0019 

0.0034 

0 . 0000 

0.0000 

0 . 0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0017 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0 . 0043 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0030 

0.0000 

0.0000 

0.0017 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0.0026 

0. 0000 

0.0026 

0.0000 

0.0000 

0 . 0022 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0. 0137 

0. 0000 

0.0000 

0.0000 

0.0060 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0021 

0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0 . 0000 undef 
undef 0.000 
0.0000 undef 
undef undef 
undef 0.0000 
1.5482 0.6459 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
0 . 0000 undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
0.2855 3. 5025 
undef undef 
undef undef 
under undef 
2.2373 0.4470 
undef undef 



10 



I s 



Entwicklung 
Gastrointenstinai 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse' 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Kaeuf igkeit 

0.0000 

0.0031 

0. 0000 

0.0039 

0 . 0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 0 . 0000 
Haut-Muskel 0 . 0065 
Hoden 0. 0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0030 
Prostata 0. 0513 
Sinnesorgane 0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
0.0000 
0. 0160 
0. 0000 
0.0029 
0.0000 



BNSDOCID: <DE_1 981 1 1 94A1 _!_> 



DE 198 LI L94 A L 

Klekironischor Norlhern-Blol iurSliQ. FD N^^l 



1 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeuf igks 
0.0465 
0.0385 
0. 0334 
0.0310 
0.0252 
0.0453 
0112 
0448 
0347 
1X23 
0.0366 
0.0535 
0.0193 
0.0685 
0.0119 
0.0151 
0.1013 
0.0167 
0.0545 
0.0 981 
0.0312 
0.0386 
0.0178 
0.0235 
0.0009 



TUMOR 
dt IHaeuf igkeit 
0.0741 
0.0501 
0.0546 
0.0300 
0.0190 
0.0701 
0. 1135 
0.0000 
0.0000 
0.1375 
0.0468 
0. 0449 
0.0153 
0. 1860 
0.0890 
0.0828 
0.0533 
0. 0064 
0.2634 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.6271 1.5947 
0.7711 1.2963 
0.6121 1.6336 
1.0351 0.9661 
1.3232 0.7558 
0.6532 1.5310 
0. 0986 10. 1456 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0. 8170 1.2240 
0.7835 1.2763 
1.1920 0.8389 
1.2599 0.7937 
0.3684 2.7145 
0. 1336 7. 4357 
0.1828 5.4691 
1.9092 0.5238 
2. 6101 0.3831 
0.2070 4.8311 



Entwickiung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.1383 

0. 0924 

0.0063 

0. 0393 

0.0654 

0.0592 

0.0309 

0.2992 

0.0279 



Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebs 0 . 0000 
Foetal 0.0099 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0 . 0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0171 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0337 



NORMIERTE/ 5UBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
Brust 0. 0204 
0. 0063 



60 



56 



BNSDOCID: <DE_1 981 1 1 94A1_I_> 



aDE L98 I L L94 A 1 

ffllronischer NoriliLMn-Bloi Liir SHQ. m No.: 52 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
3rus t-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 

Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


n 
u . 


on o n 


0 . 


0000 


unde f 


unde f 


0 . 


0013 


0 . 


0022 


0.6116 


1. 6351 


0 . 


0030 


0 . 


0000 


undef 


0.0000 


0 . 


003 6 


0 . 


0000 


under 


0.0000 


0 . 


0000 


0 . 


0000 


undef 


unde f 


0 . 


0008 


0 . 


0099 


0.0860 


11 . 6263 


0 . 


0000 


0 . 


0000 


undef 


unde f 


A 

u . 


nn no 


o 


0000 


unde f 


unde f 


u - 




o 


0000 


undef 


unde f 


o 


00 32 


o 


0000 


unde f 


0.0000 


o 


0061 


o 


0000 


undef 


0.0000 


n 


0000 


o 


0000 


under 


undef 


o 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


0 


0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


0 


0059 


0 


0000 


undef 


0.0000 


0 


0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


0 


0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


0 


.0119 


0 


. 0021 


5.5932 


0. 1788 


0 


.0083 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


0 


.0036 










0 


.0000 










0 


.0030 










0 


0000 










0 


. 0000 










0 


.0000 











Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0031 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0037 

0.0000 

0.0000 

0 . 0000 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines__Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHSKEN 

%Haeuf igkeit 

0 . 0136 

0.0114 

0.0000 

0 . 0017 

0.0122 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0 . 0040 - 

0 . 0000 

0.0000 



57 



BNSDOCID: <DE__1981 1194A1 J_> 



DE 198 11 194 A l | 

Hloktronischcr Nonhcrn-Hloi fur SHQ. ID N3!^>3 



to 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoeroerchen 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0O30 
0.0055 
0.0058 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0. 0032 
0.0000 
0.0000 
0000 
0034 
0000 
0000 
0.0000 
0.0071 
0033 
0036 
0000 
0030 
0000 
0000 



TUMOR 

IHaeuf igkeit 

0.0051 

0.0044 

0.0000 

0.0027 

0.0048 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0024 

0.0153 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0. 0000 

0.0021 

0.0000 



Verhae 
N/T 

0.0000 

0.0000 

under 

2.0093 

1.2214 

under 

undef 

undef 

undef 

under 

undef 

0.0000 

0.0000 

undef 

undef 

undef 

undef 

3.3559 

undef 



ltnisse 
T/N 
undef 
undef 
0. 0000 
0. 4977 
0. 8187 
undef 
undef 
undef 
undef 
0. 0000 
undef 
undef 
undef 
0.0000 
undef 
undef 
undef 
0.2980 
0.0000 



0.0000 



40 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0000 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgef aesse 0.0000 
Lunge 0 . 0037 
Niere 0.0062 
Prostata 0 . 0000 
Sinnesorgane 0 . 0140 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
Brust 0.0000 
Eier stock-Uterus 0 . 004 6 
Endokrines_Gewebe 0 . 0000 
Foetal 0.0000 
Gastrointestinal 0 . 0000 
Haematopoetisch 0 . 0000 
Haut-Muskel 0.0032 
Koden 0.0000 
Lunge 0 . 0000 
Nerven 0.0030 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane 0.0000 



58 



BNSDOCID: <DE_1981 1 194A1_I_> 



A DK L98 1 L L94 A L 

fflSronischcr Nonhern-Bloi t ur S1«Q. ID No.: 54 





NORMAL 


TUMOR 


Verhae 


It 


nis se 




%Haeuf igkei t 


%Haeuf igkei t 


IN / 1 


T/N 


Blase 


0 . 


0093 


0 


007 7 


1.2123 


0 


3 2 4 9 


Brust 


0 . 


0200 


0 


.004 4 


a c o a o 
4 . D o o o 


U 


ni on 

Z 1 o U 


Eierstock 


0 . 


0152 


0 


.0104 


1 . 4 bU o 


U 


D04D 


Endokrines Gewebe 


U . 


n n q i 

uu y i 


u 


. UU — -: 




o 


597 2 


Gastrointestinal 


0 . 


0039 


0 


.004 3 




1 


Z Z O 1 


Gehi rn 


0 . 


0110 


0 


.003 3 


3.3545 


0 


2 981 


Haematopoetisch 


0 . 


0056 


0 


. 0000 


unde f 


U 


a n r\ n 
UUUU 


Haut 


0. 


014 9 


0 


.0000 


undef 


0 


.0000 


Hepatisch 


0 . 


0198 


0 


.0000 


undef 


0 


00 00 


Herz 


0 . 


00 64 


0 


. 0000 


undef 


U 


n n n n 
. UUuU 


Hoden 


0 


0122 


0 


. ooco 


undef 


u 


n n n n 

UUUU 


Lunge 


0 . 


0062 


0 


.0071 


n on o 


T 

X 


i j y l 


Magen-Speiseroehre 


0 . 


0097 


0 


.000 0 


unde f 


n 


nnnn 


Muskel-Skelett 


0 


0051 


0 


.0240 


U . Z ± 4 1 




. o / u 1 


Niere 


0 


0178 


0 


. OOCO 


unde z 


A 

u 


. uu u u 


Pankreas 


u 


n n 1 q 


u 




U . 1 / 1 4 


5 


. 8337 


Penis 


0 


0060 


0 


. 0000 


unde f 


0 


.0000 




0 


0119 


0 


.0043 


2 . 7 966 


0 


. 3576 


Uterus 


0 


0050 


0 


.0214 


0.2321 


4 


. 3088 


Brust -Hyperplasia 


0 


0000 












Duenndarm 


0 


0062 












Prostata-Hyperplasia 


0 


.0208 












Samenblase 


0 


.0000 












Sinnesorgane 


0 


. 0000 












Weisse Blutkoerperchen 


0 


.0540 













II) 



IS 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-31utgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0. 


0136 


Eierstock-Uterus 


0. 


0046 


Endokrines_ Gewebe 


0. 


0000 


Foetal 


0. 


0023 


Gastrointestinal 


0, 


0000 


Haematopoetisch 


0. 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0130 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0082 


Nerven 


0 


0040 


Prostata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


0 


0310 



(SO 



6S 



FOETUS 

%Haeuf igkei t 
0. 0000 
0. 0123 
0. 0250 
0. 0275 
0. 0082 
0. 0037 
0. 0185 
0. 0000 
0. 0558 



BNSDOCID: <DE_1 981 1194 A1J_> 



DE L98 1 L L94 A L 

Klokironischer Northern- B 1 01 fur SliQ. ID NcJ^rS 



31ase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weiss e B lut koe rpe r chen 



NORMAL 
IHaeuf igkeit 
0.0093 
0. 0053 
0.0000 
0.0055 
0.003S 
0. 0042 
0.0028 
0.0000 
0.0050 
0.0074 
0.0061 
0.0100 
0.0000 
0.0034 
0.0089 
0.0057 
0.0030 
0.004S 
0.0066 
0.0036 
0.0000 
0.0059 
0.0089 
0.0118 
0.0026 



TUMOR . 

IHaeuf igkeit 
0. 0153 
0.0065 
0.0052 
0.0054 
0. 0048 
0.0033 
0.0000 
0. 0000 
0. 0129 
0.0000 
0.0234 
0.0095 
0.0000 
0.0000 
0. 0137 
0000 
0000 
0021 
0071 



Verhae 
N/T 

0. 6062 

0.8154 

0.0000 

1.0047 

0.8143 

1.2902 

under 

under 

0.3826 

undef 

0.2612 

1.0534 

undef 

undef 

0. 6512 

undef 

undef 

2.2373 

0.9283 



Itnisse 
T/N 
1 . 6497 
1.2263 
undef 
0.9954 
1.2281 
0.7751 
0.0000 
undef 
2.6139 
0.0000 
3.8288 
0. 9493 
undef 
0.0000 
1.5355 
0.0000 
0 . 0000 
0.4470 
1.0772 



FOETUS 

%Kaeuf igkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinai 0 . 0031 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgefaesse 0.0000 
Lunge 0.0000 
Niere 0.0062 
Prostata 0.0249 
Sinnesorgane 0.0000 



45 



Brust 

Eierstock- Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0 . 0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0010 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane 0. 0000 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BI3LI0THEKEN 
%Haeuf igkeit 
0.0000 
0. 0046 
0.0000 
0.0017 
0. 0000 
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BNSDOCID: <DE_1 981 1 1 94A1 J_> 



• DE 198 LL 194 A L 
onischcr Northern-Bloi fiirSliQ. ID No.: 56 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf ig) 


:eit IHaeufigkeit 


N/T 


T/N 


B 1 a 3 e 


0 


0000 


o 


0000 


unde f 


unde f 


Brus t 


o 


0013 


o 


0022 


0.6116 


1.6351 




o 


00 61 


o 


0000 


unde f 


0 . 0000 


PnHnlf r i ri o <; f^PWPhp 

O 1 ^ ft. J- J- i 1 O UC"CJJC 


o 


.003 5 


o 


0109 


0.334 9 


2.9861 


-a <= t- r*<"i n nt"?";t"i n ^ 1 

O d O * „ « : 1 U ^31 -_-> 


o 


0039 


o 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Gehi rn 


o 


0008 


0 


0077 


0.1106 


9.0427 


I l d ^ 1 L LCI 1_ w |^ w w w v^. i 1 


o 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Heoat isch. 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0037 


0 


0024 


1 . 5801 


0. 6329 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


.0119 


0 


0021 


5. 5932 


0.1788 


Uterus 


0 


.0033 


0 


0142 


0.2321 


4.3088 


B rust -Hype rp las ie 


0 


0000 










Duenndarrn 


0 


.0000 










Pros tat a-Hyperpiasie 


0 


.0000 










Samenblass 


0 


.0089 










Sinnesorgane 


0 


.0000 










weisse Blutkoerperchen 


0 


.0009 











20 



FOETUS 

-%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gast rointenstinal 


0 


0000 


Gehirn 


0 


0125 


Haematopoetisch 


0 


0039 


Herz-31utgefaesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0074 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


.0279 



normierte/subtrahiert: 

%Haeuf igkeit 

Brust 0.0000 

Eierstock-Uterus 0 . 0183 

Endokrines_Gewebe 0.0000 

Foetal 0.0041 

Gastrointestinal 0.0000 

Haematopoetisch 0.0000 

Haut-Muskel 0 . 0032 

Hoden 0.0156 

Lunge 0.0000 

Nerven 0.0020 

Prostata 0.0128 

Sinnesorgane 0.0000 



40 

BIBLIOTHEKEN 

so 



60 



6> 
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BNSDOCID: <DE_1 981 1 194A1_L> 



DE 198 L L 194 A L 

Hlektronischer Northern- Blot fur S HQ. TD N75^>7 



Blase 
Brust 
Eiers tock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Kaematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
0. 0046 
0.0187 
0. 0030 
0.0201 
0. 0000 
0.0034 
0. 0126 
0.0099 
0.0000 
0.0064 
0.0061 
0.0137 
0.0000 
0.0069 
0.0059 
0.0000 
0.0000 
0.0095 
0.0050 
0. 0109 
0.0125 
0.0000 
0.0000 
0. 0235 
0.0096 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0. 0077 

0. 0065 

0.0132 

0.0082 

0. 0048 

0.0011 

0.0378 

0.0000 

0.0065 

0.0000 

0. 0000 

0.0071 

0.0077 

0. 0000 

0.0068 

0.0166 

0.0000 

0.0021 

0. 0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0. 6062 1. 6497 
2 . 3540 0. 3504 
0. 1669 5. 9900 
2. 4559 0. 4072 
0 . 0000 undef 
3.0964 0. 3230 
0.3327 3.0061 
under 0.0000 

0. 0000 undef 
undef 0.0000 
undef 0.0000 

1. 9313 0.5178 
0. 0000 undef 
undef 0.0000 
0.8683 1.1517 
0. 0000 undef 
undef undef 
4. 4745 0.2235 
undef 0.0000 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0 . 0000 
Gastrointenstinai 0 . 0062 
Gehirn 0.0000 
Kaematopoetisch 0 . 0000 
Herz-Blutgefaesse 0.0041 
Lunge 0.0000 
Niere 0.0062 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0140 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrine s_Ge webe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haernatopoetisch 0.0057 
Haut-Muskel 0'. 0032 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0164 
Nerven 0.0030 
Prostata 0.0064 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BI3LI07HSKEN 
%Haeuf igkeit 
0.0136 
0. 0228 
0 . 0000 
0.0052 
0.0000 
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BNSDOCID: <DE 1 981 1 1 94A1 I 



DE L98 L L L94 A L 

1-ISfTronischor Norihcrn-Bloi fur SliQ. FD No.: riS 



NORMAL TUMOR Verhaeltnisss 

%Kaeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



31ase 


0 


0093 


0 


0026 


3. 6370 


0.2750 


Brust 


0 


0080 


0 


0022 


3. 6695 


0.2725 


Eierstock 


0 


0061 


0 


0073 


0.7791 


1.2836 


Endokrines Gewebe 


0 


0018 


0 


0109 


0.1674 • 


5. 9721 


Gastrointestinal 


0 


0078 


0 


0143 


0. 5428 


1.3422 


Gehirn 


0 


0034 


0 


0033 


1. 0321 


0. 9689 


Haematopoetisch 


0 


0084 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Haut 


0 


0895 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0032 


0 


0137 


0.2312 


4.3248 


Hoden 


0 


0183 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Lunge 


0 


0037 


0 


0142 


0.2634 


3.7971 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskei-Skelett 


0 


0051 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Niere 


0 


0000 


0 


0063 


0. 0000 


undef 


Pankreas 


0 


.0038 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Penis 


0 


.0090 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


.0071 


0 


0021 


3. 3559 


0.2980 


Uterus 


0 


.0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Brust -Hyperplasie 


0 


.0132 










Duenndarm 


0 


0031 










Prostata-Hyperplasie 


0 


.0030 










Samenblase 


0 


.0000 










SinnssoTy sns 


0 


.0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


.0026 












FOETUS 












%Haeuf igkeit 










Entwicklung 


0 


.0000 










Gastrointenstinal 


0 


.0031 










Gehirn 


0 


.0000 










Haematopoetisch 


0 


.0157 










Herz-Blutgef aesse 


0 


.0082 










Lunge 


0 


.0148 










Niere 


0 


.0124 










Prostata 


0 


.0000 










S innesorgane 


0 


.0000 











NORMIERTE/SUBTRAHIZRTE 5I3LI0THEKEN 
%Haeuf igkeit 
Brust 0 . 0000 
Eier stock-Uterus 0 . 0160 
Endokr ines_Gewebe 0.02 4 5 
Foetal 0.0082 
Gastrointestinal 0.0122 
Haematopoetisch 0.0057 
"Haut-Muskel 0. 0032 
Hoden 0.0156 
Lunge 0.0032 
Nerven 0.0080 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane 0 .0000 



BNSDOCID: <DE_1981 1 194A1_L> 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust- Hyperplasia 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 



DE L98 LI 194 A 1 

Hick ironist: her Northern- Blot fiir SliQ. rD 



NORMAL 



TUMOR 



Verhaeltnisse 



%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T 



0. 0046 
0.0040 
0.0000 
0.0000 
0.0019 
0.0068 
0. 0000 
0. 0000 
0. 0050 
0. 0011 
0.0061 
0.0050 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0060 
0.0071 
0.0017 
0.0073 
0.0000 
0.0059 
0.0000 
0.0235 
0.0026 



0.0000 
0.0022 
0.0026 
0. 0054 
0.0000 
0.0033 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0. 0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0. 0000 



undef 

1.8347 

0.0000 

0.0000 

undef 

2.0643 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 



T/N 

0.0000 

0.5450 

undef 

undef 

0.0000 

0.4844 

undef 

undef 

0.0000 

0.0000 

0. 0000 

0.0000 

undef 

undef 

undef 

undef 

0.0000 

0.0000 

0. 0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0. 0000 
0.0000 
0. 0000 



Haematopoetisch 0.0039 

Kerz-Blutgefaesse 0. 0000 

Lunge 0.0037 

Niere 0.0000 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 



Brust 

Sierstock-Uterus 
Endokr±nes_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesoraane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

0.0000 
0. 0046 
0.0000 
0.0000 
0. 0122 
0. 0000 
0.0032 
0.0000 
0.0000 
0.0010 
0.0000 
0. 0000 
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BNSDOCID: <DE 1 981 1 1 94A1 J_> 



DE 198 LL L94 A L 

lTlSPTronischer Norihern-Blot I'iir SliQ. TD No.: 61 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepat isch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brus t-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_31utkoerperchen 



NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T T/N 




noon 

U \J \J \J 


0 . 


012 8 


0. 0000 undef 


u . 


nnnn 


0 . 


0022 


0 . 0000 undef 


n 


0000 


o 


0000 


undef undef 


n 

u . 


UviO 


o 


010 9 


0.1674 5.9721 


n 


0 07 R 
uu / o 


o 


0000 


undef 6.0000 




003 4 


o 


0033 


1 . 0321 0 . 9689 


0 . 


0000 


o 


0000 


undef undef 


0 . 


0000 


o 


0000 


undef undef 


0 . 


0050 


0 


0000 


undef 0.0000 


0 . 


0032 


0 


0000 


undef 0.0000 


0. 


0183 


0 


0000 


undef 0.0000 


0 


0025 


0 


0071 


0.3511 2.8478 


0 


0000 


0 


0000 


undef undef 


0 


0051 


0 


0000 


undef 0 . 0000 


0 


0000 


0 


0000 


undef undef 


0 


0019 


0 


0110 


0.1714 5.8337 


0 


0120 


0 


.0000 


undef 0.0000 


0 


0071 


0 


.0021 


3.3559 0.2980 


0 


.0033 


0 


.0000 


undef 0.0000 


0 


.0000 








0 


.0093 








0 


.0030 








0 


.0000 








0 


.0000 








0 


.0009 









Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Kerz-Blu-gefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

% Ha euf igkeit 

0 . 0000 

0.0000 

0.0188 

0.0000 

0.0041 

0.0037 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Eier stock-Uterus 
Endokrines Gewebe 



N 0 ?-M IERTE/5U3T RAH I E RT £ BIBLiOTHEKEN 
%Haeufigkein 
Brust 0.0136 
0.0046 
0.0000 



45 



"Foetal 0.0000 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0 . 0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0164 
Nerven 0.0050 
Prostata 0.0192 
Sinnesorgane 0.0000 
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BNSDOCID: <DE__19811194A1_I_> 



DE L98 I L 194 A L 

Hleklronischcr Norihern-Bloi fur SliQ. FD 



_ Blase 

Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gev/ebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 

10 Haematopoetisch 

Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 

1 5 Lunge 
Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 

>„ Penis 
Prostata 

Uterus 

Brust-Hyperplasie 

Duenndarm 

Prostata-Hyperplasie 

m Samenblase 

Sinnesorgane 

Weiss e_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0.0046 

0.0133 

0.0061 

0.0000 

0.0078 

0.0119 

0.0070 

0.0050 

0.0099 

0.0074 

0.0000 

0.0050 

0.0097 

0.0034 

0.0119 

0.0038 

0.0060 

0.0191 

0.0066 

0.0000 

0.0031 

0.0059 

0.0000 

0.0000 

0.0070 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0.0026 

0.0022 

0.0052 

0.0245 

0.0190 

0.0022 

0.0757 

0.0000 

0.0000 

0.0275 

0.0234 

0.0118 

0. 0153 

0 . 0000 

0. 0205 

0.0000 

0.0000 

0. 0043 

0.0000 



Verhae 
N/T 

1.8185 

6. 1158 

1.1686 

0.0000 

0.4071 

5.4187 

0.0924 

undef 

undef 

0.2698 

0 .0000 

0 . 4214 

0.6300 

undef 

0.5789 

undef 

undef 

4 . 4745 

undef 



Itnisse 
T/N 
0. 5499 
0. 1635 
0. 8557 
undef 
2.4562 
0.1845 
10.8219 
0.0000 
0.0000 
3.7070 
unde f 
2.3732 
1.5874 
0.0000 
1.7275 
0.0000 
0.0000 
0.2235 
0.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0.0031 

0.0000 

0.0000 

0.0082 

0.0037 

0. 0309 

0.0000 



Sinnesorgane 0.0140 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 

Foetal 0.0140 

Gastrointestinal 0.0244 

Haematopoetisch 0.0000 

Haut-Muskel 0 .0194 

Hoden 0.0000 

Lunge 0.0000 

Nerven 0.0161 

Prostata 0.0128 

Sinnesorgane 0.0155 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
0.0068 
0 .0183 
0 . 0000 



60 



6.S 



06 



BNSDOCID: <DE_1 981 1 1 94A1 _l_> 



»DE 198 11 194 A L A 
onischcr Northern-Bloi lur SMQ. ID No.: 63 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Kaeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Bla.se 


u « 


UioD 




\J O 4 4 


0. 


2204 


4 . 


5368 


B rust 


n 
u 


U JDU 


Q 


0 3 7 0 


1 


5110 


0 . 


6618 


F 1 i pi T ^ t~ of k" 

j_j J_ vir j_ o ^ w V— 




03 95 


o 


02 60 


1 


5192 


0 


6582 


PnH^Lrr'i n p> ^ Hpwphp 

Ej I 1 JS. J LUC J UCWCUC 


0 


0128 


0 


0245 


0 


5209 


1 


9196 


Gastrointes t inal 


o 


0 77 5 


o 


0857 


0 


9047 


1 


1053 


Gehirn 


o 


0254 


o 


0350 


0 


7257 


1 


3779 


Ha pm^ t*onoPt i sch 


o 


03 64 


o 


0378 


0 


9610 


1 


0406 


Haut 


o 


2188 


o 


0000 


undef 


0 


0000 


Hepatisch 


o 


0198 


o 


0582 


0 


3401 


2 


9406 


He rz 


o 


1112 


0 


. 1787 


0 


6225 


1 


6064 


Hoden 


0 


0183 


0 


0117 


1 


5671 


0 


6381 


Lunge 


o 


1133 


0 


. 0804 


1 


4097 


0 


7094 


Magen-Speiseroehre 


0 


0676 


0 


0307 


2 


2049 


0 


4535 


Muskel-Skelett 


0 


1696 


0 


.0300 


5 


. 6530 


0 


1769 


Niere 


0 


0684 


0 


. 0753 


0 


. 9078 


1 


1016 


Pankreas 


0 


.0151 


0 


.0607 


0 


.2493 


4 


0107 


Penis 


0 


.0749 


0 


. 1066 


0 


. 7019 


1 


4246 


Prostata 


0 


.0715 


0 


.0106 


6 


.7118 


0 


. 1490 


Uterus 


0 


.0611 


0 


.0214 


2 


. 8624 


0 


. 3494 


3rus t -Hype rp las ie 


0 


.0254 














Duenndarm 


0 


.0997 















Prostata-Hyperplasie 0.0386 

Samenblase 0.04 45 

Sinnesorgane 0.0941 

Wei53e_Blutkoerperchen 0 .0670 





FOETUS 




%Haeuf 


Entwicklung 


0 


0615 


Gas tr oin tens tinal 


0 


0154 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0079 


Herz-Blutgef aesse 


0 


0041 


Lunge 


0 


0074 


Niere 


0 


0185 


Prostata 


0 


0499 


S innesorgane 


0 


.0000 



40 

MORMIERTE/SUBTRAHIERTE BI3LI0THEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0408 


Eiers toe k -Uterus 


0 


0114 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0338 




n 


10 98 


Haematopoetisch 


0 


0114 


Haut-Muskel 


0 


0421 


Hoden 


0 


0312 


Lunge 


0 


.2786 


Nerven 


0 


.0080 


Prostata 


0 


.0192 


S innesorgane 


0 


.0000 



45 
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Hlektronischer Norihern-Blot fur STiQ. ID N^^>4 

NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 

%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 


. 0093 


0 


0153 


0 


. 6062 


1 


6497 


Brust 


0 


. 0160 


0 


0174 


0 


. 9174 


1 


0901 


Eiers tock 


0 


.0091 


0 


0182 


0 


.5008 


1 


9967 


Endokrines Gewebe 


0 


. 0201 


o 


0109 


1 


.8419 


o 


5429 


Gastrointestinal 


0 


0194 


0 


0333 


0 


.5816 


1 


7193 


Gehirn 


0 


0076 


o 


0219 


0 


.3483 


2 


8707 


Haema t opoe tis ch 


0 


0182 


o 


0378 


0 


.4805 


2 


0811 


Haut 


0 


0050 


0 


0000 


undef 


o 


0000 


Hepat isch 


0 


0099 


o 


0323 


0 


. 3061 


3 


2673 


Herz 


0 


0148 


0 


0275 


0 


.5395 


1 


8535 


Hoden 


0 


0122 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Lunge 


0 


0174 


0 


0118 


1 


. 4748 


0 


6781 


Magen-Speiseroehre 


0 


0290 


0 


0307 


0 


. 9449 


1 


0583 


Muskel-Skelett 


0 


0154 


0 


0120 


1 


.2848 


0 


7783 


Niere 


0 


0416 


0 


0068 


6 


0782 


0 


1645 


Pankreas 


0 


0170 


0 


0110 


1 


.5428 


0 


6482 


Penis 


0 


0120 


0 


0267 


0 


. 4492 


2 


2260 


Prostata 


0 


0191 


0 


0085 


2 


.2373 


0 


4470 


Uterus 


0 


0149 


0 


0142 


1 


.0444 


0 


9575 



Brust-Hyperplasie 0.0182 

Duenndanu 0.0187 

Prostata-Hyperplasie 0.0059 

Samenblase 0.0178 

Sinnesorgane 0.0353 

Wexsse Blutkoerperchen 0.0183 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0307 

0.0062 

0.0000 

0.0393 

0.0000 

0 . 0074 

0.0124 

0.0249 

0.0000 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines__Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

0.0476 
0.0571 
0.02 4 5 
0.0175 
0.0244 
0.0114 
0.0291 
0.0000 
0.0082 
0.0020 
0.0000 
0.0310 



2.2 l ; i slier- Test 



60 



6o 



Um /,u entscheiden, ob cine Pariial-Sequen/. S cincs Gens in einer Bibliothek fiir Normal-Gewebe signifikant hiiufiger 
oder seltener vorkomml als in einer Bibliothek t'iir entarteies Gewebe, wird Pishers lixakter Tesi. ein sialistiseh.es Stan- 
dardvertahren (TTays, W. L.. { 1991) Statisties. TTarcouri Brace College Publishers, 1 on Worth), durchgetiiiirt. 

Die Null-ITypolhese laulet: die beiden Bibliotheken konnen he/iiglieh der TTaufigkeit /u S honiologer Sequen/en niehi 
uniersehieden vverden. T ails die Null-TTypoihese mil hinreiehend holier Sieherheil abgelehnt werden kann. wird das zu S 
gehorende Cien als interessanler Kandidat lur ein Krehs-Gen ak/eptiert. und es wird im naehsten Sehriti versLieht, eine 
Verlangemng seiner Sequen/. /u erreichen. 



68 
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Bcispioi 3 

ALitomatische Verlangerung der Partial-Sequen/ 
Die automalische Vetiangerung tier Parlial-Sequen/. S voll/.ieht sich in drei Schriiten: 

1. Lrmildung aller /u S homologen Sequen/.en aus der Gesamimenge der zur Verfugung slchendcn Sequen/en mil 
Tlilte von BLAST. 

2. Assemblierung dieser Scqucn/cn minds des Slandardprogramms (TAP4 (Bonheld. L K.. Snuih. K. 1-.. una Sta- 
den R. (1995), Nucleic Acids Research 23 4992 4999) < Coniig-Bi Idung ). 

v Berechnung etner Konsens-Scqucn/ C aus den assemblicrten Scqucn/cn. 

Die Konsens-Scqucn/ T vvird im allgemeincn langcr scin als die Ausgangssequen/ s. thr clckironischcr Norlhern-Blot 
„ird deni/Liloke von dem liir S abweichen. Lin crncuicr Lisher-Test enisehcidcl. ob die Ailernaiiv-I Kpoihcsc der Ab- 
weichune von einer deiehmaTigen Hxprcssion in beiden Bibliotheken aut rechterhalten werden kann. 1st dies der 1 all, 
wird versuchi. C in gicicher Weise wie S /u verlangern. Dicsc [tcralion vvird mil der jcvvcils erhalicncn Konsensus-Se- 
quen/en C, (i: Index der Iteration) l'origcset/t. bis die Aliernaii v-TTy poihese verworTen vvird (it TT 0 ltxiu Abbruchkriie- 
rium I) oder bis keine auiomaiische Verlangerung mehr moglich isi (while C, > Cj ,: Abbruchkrilcrium ID. ^ 

Ini hall des Abbruchkriicriimis II bckommi man mil der nach der Ici/.icn Iieraiion vorliegenden Konsens-Scqucn/ cine 
kompleiic oder annahernd komplciie Sequen/. cincs (Jens, das mil holier siaiistischer Sichcrhcit mil Krebs in /usammen- 
hana Lie brae hi werden kann. 

Analog der oben beschriebenen Beispicle konnlen die in der Tabelle I besehnebenen Nukleinsaure-Seqiien/en aus 
Proslaiatumor-C ievvebe Lielunden werden. 

Lerner konnlen /.u den ein/.etnen Nukleinsaure-Sequen/en die Pepiidsequen/en (ORl ;, s) bcslimml werden. die in der 
Tabclle II aulaelisict sind, wobei vvenigen Nukleinsaure-Sequcn/en kcin Peplid /ugeordnei werden kann und . eimgen 
Nuklcinsaure-Sequen/en mehr als cin Peplid /ugeordnei werden kann. Wie hereils oben erwahnt. sind sovvohl die ernut- 
iehen Nuklcinsaurc-Sequen/.cn, als audi die den Nuklcinsiiure-Scqucn/cn /.ugeordnelen Peptid-Sequen/cn Ciegensland 
der vorliciicndcn Lrlindung. 



w 
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TAMil.T.li I 



Seq. 

ID 

Nr. 


Expression 


Funktion 


Chromo- 

somen- 

Lokal. 


EST Aus- 

gangslan 

ge 


Liinge der 
Angemelde- 
ten Sequenz 


1 


im normalen 
Prostatagewebe und in 
Brust- und 

Blasentumoren erhoht 


hnmanes MAT8 




222 


730 


2 


im normalen 
Prostatagewebe erhoht 


mit humanem Zyxin im 
3 f -Bcrcich vcrwandt 




202 


1436 


3 


in gesundem Prostata- 
und Brustgewebe erhoht 


Unbekannt 




207 


706 


4 


im normalen 
Prostatagewebe erhoht 


Unbekannt 


1, 

D1S468- 
D1S214 


215 


1263 


5 


im normalen 
Prostatagewebe erhoht 


Humaner Transkriptionsfaktor 
SUPT4H. Das Hefe-Homolog 
ist fur eine exakte Weitergabe 
der Chromosomen wahrend 
der Zellteilung mit 
verantwortlich. 


17 


179 


817 


6 


im normalen 
Prostatagewebe erhoht 


Unbekannt 




225 


1329 


7 


im normalen 
Prostatagewebe erhoht 


Unbekannt 




231 


761 


8 


im normalen 
Prostatagewebe erhoht 


unbekannt 


10, 

D10S551- 
D10S532 


248 


1227 


9 


im normalen Blasen- 
und Prostatagewebe 
erhoht 


Pra-mRNA splicing-Faktor 
Protein-Kinasen Inhibitor 


6 


243 


913 


10 


4x starker als im 

normalen 

Prostatagewebe 


humanes iMVF-1 




315 


1126 


11 


im normalen 
Prostatagewebe erhoht 


unbekannt 




261 


537 


12 


im normalen 
Prostatagewebe erhoht 


Taxi ist ein viraler 
Transaktivator. Das Taxl- 
bindende Protein verfiigt sehr 
wahrscheinlich uber eine 
Hemmfunktion fiir solche 
Transaktivatoren. 




219 


626 


13 


im normalen 
Prostatagewebe erhoht 


Timp-3: Tissue inhibitor of 
metaIIoproteinases-3 




210 


386 


14 


ausschliefllich in der 
normalen Prostata 


E4BP4 besitzt eine von der 
Bindungsstelle abhangige 
Fanigkeit, Transkription zu 
unterdriicken. 




217 


847 


15 


ausschliefllich in der 
normalen Prostata 


vermutlich humaner Beta- 
1-adrenerger Rezeptor, 
humane Sequenz ist nicht 
publiziert 




232 


813 



70 



DE 198 LL 194 A L 



|Seq. 1 
ID 
Nr. 


Expression I 


^unktion < 

] 


~hromo- I 
•omen- \ 
Lokal. 


1ST Aus- I 
^angslange £ 
t 


Jinge der 
mgemelde- 
en Sequenz 


16 ! 

I 


starker im normalen i 
Brust- und 

Prostatagewebe als im 
entsprechenden Tumor 


signaltransduktion 




210 : 


573 


17 


verstarkt in der 
normalen Prostata, 
verglichen mit dem 
entsprechenden 
Tumorgewebe 


unbekannt, geringe Homologie 
zu einem Transkriptionsfaktor 
von Aspergillus nidulans (quR) 




244 


486 


IS 


ca. 6x starker in der 
normalen Prostata, 
verglichen mit dem 
entsprechenden 
Tumorgewebe 


unbekannt 




215 


662 


19 


ca. 2x starker im 
normalen Prostata- 
gewebe als im 
entsprechenden 
Tumorgewebe 


unbekannt 




225 


750 


20 


ca. 2x starker im 
normalen Prostata- 
gewebe als im 
entsprechenden 
Tumorgewebe 


unbekannt 




214 


756 


21 


ca. 3x starker im 
normalen Prostata- 
gewebe als im 
entsprechenden 
Tumorgewebe, ca. 7x 
haufiger in Brust- und 
Lungentumoren als in 
entsprechen-den 
Normalgeweben 


Vermutlich humanes Homolog 
des Drosophila Janus-A Gens. 
Die Janus (JaK) Familie der 
Nichtrezeptor-Tyrosinkinasen 
spielt eine wichtige Rolle in der 
Signaltransduktion von 
Cytokinen 




229 


1001 


22 


starker im normalen 
Prostatagewebe als im 
ensprechenden 
Tumorgewebe 


unbekannt 


2, 

D2S165- 
D2S146 


234 


896 


23 


starker im normalen 
Prostatagewebe als im 
ensprechenden 
Tumorgewebe 


unbekannt; moglicherweise 
humanes Gegenstiick zu einem 
unbekannten Gen auf Hefe 
Chromosom IX 




184 


580 


j 24 


5x starker im normalen 
Prostatagewebe als im 
ensprechenden 
Tumorgewebe, stark 
exprimiert in 
Hauttu moren 


vermutlich humanes 
Gegenstiick eines unbekannten 
Gens auf Hefe Chromosom 
XVI 




237 


740 


25 


ca. 3x starker im 
normalen 

Prostatagewebe als im 

entsprechenden 

Tumorgewebe 


unbekannt 


jpi i . i 




857 



4.S 



71 



BNSDOCID: <DE 19811194A1_I_> 



DE 198 11 194 A I 



Seq. 

ID 

Nr. 


Expression 


Funktion 


Chromo- 

somen- 

Lokal. 


EST Aus- 

crn n crc Iq n 

ge 


Lange der 

o n cr q m a 

ungcmeiue- 
ten Sequenz 


26 


starker im normalen 
Prostatagewebe als im 
ensprechenden 
Tumorgewebe 


unbekannt, moglicherweise 
neues Ca2-*--bindendes Protein, 
da beide Treffer (Sorcin, ALG- 
2) solche Proteine darstellen. 




219 


975 


27 


starker im normalen 
Prostatagewebe als im 
ensprechenden 
Tumorgewebe 


unbekannt 




259 


854 


28 


ca. 3x starker im 
normalen 

Prostatagewebe als im 

entsprechenden 

Tumorgewebe 


moglicherweise entfernter 
Verwandter der Familie 
MARCKS-Proteine 
("myristoylated alanine-rich C 
kinase substrate") 


11, 

D11S4076- 

D11S913 

(64-70cM) 


288 


802 


29 


starker im normalen 
Prostatagewebe als im 
ensprechenden 
Tumorgewebe 


unbekannt 




224 


807 


30 


ca. 4x starker im 
normalen 

Prostatagewebe als im 

entsprechenden 

Tumorgewebe 


unbekannt, moglicherweise 
humanes Gegenstuck eines 
thaliana von Caenorhabditis 
elegans 




276 


777 


31 


starker im normalen 
Prostatagewebe als im 
ensprechenden 
Tumorgewebe 


unbekannt, humaner Klon hat 
Homoiogie zu einem 
hypothetischen Protein aus 
Cyanobakterien 




238 


501 


32 


starker iin normalen 
Prostatagewebe als im 
ensprechenden 
Tumorgewebe, lOx 
erhoht in Muskel- und 
Skelettumoren 


UtlbeJviinnt mnaliphprwpi^p 

Mi U\* I\a till l , UlUglltUCl tTC13C 

humanes Gegenstuck einer 
GIvkosvl Transferase 
unbestimmter Spezifitat aus 
Arabidopsis thaliana 


^n?1 1 
•J JJ— I . i 






33 


in normalem 
Prostatagewebe erhoht 


Ligand der Yes-Kinasc 








34 


in normalem 
Prostatagewebe und in 
endokrinen und 
Mammatumoren erhoht 


Homolog zu der humanen 
peptidyl-prolyl Isomerase 
(PIN1) 




217 


580 


35 


in normalem 
Prostatagewebe und in 
gastrointestinalen 
Tumoren erhoht 


unbekannt 




223 


825 


36 


in normalem 
Prostatagewebe erhoht 


unbekannt 




293 


798 
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Seq. 

ID 

Nr. 


Expression 


Funktion 


Chromo- 

somen- 

Lokal. 


EST Aus- 
gangslan 


Lange der 
angemelde- 
ten Sequenz 


37 


in normalem 
Prostatagewebe erhoht 


5-UTR des PG MRP-Gens 




271 


456 


38 


in normalem 
Prostatagewebe erhoht 


humaner plasma protease (CI) 
inhibitor 




262 


1742 


39 


in Prostatatumoren 
erhoht 


homolog zu Monozyten 
chemotaktischer Faktor 
(Human) 




287 


802 


40 


ca. 2x starker in 
normalem 

Prostatagewebe als im 

Cltlspi CVllVllUCll 

Tumorgewebe, 27x(!) 
starker in 
haematopoetischen 
Tumoren, verglichen mit 
Normalgeweben 


vermutlich neue humane 
Lysophospholipase I (Serin- 
Hydrolase). Die Homologie 
zum Mausgen (61 % auf 
Aminosaure-Ebene) lafit 
vermuten, daB es sich urn ein 
neues Mitglied der Gen- 
Familie handeit. 




267 


1183 


41 


starker in normalem 
Prostatagewebe als im 
pn tsnrechenden 
Tumorgewebe 


unbekannt 




270 


768 


42 


starker in normalem 
Prostatagewebe als im 
entsprechenden 
i umori^cwcuc 


unbekannt 


17, (58-65 
KcM) 


279 


1029 


43 


ca. 6x starker in 
normalem Prostata- 
gewebe als im 
entsprechenden 
Tumorgewebe 


unbekannt 




237 


736 


44 


ca. 3x starker in 
normalem Prostata- 
gewebe als im 
cn isprcciiciiLidi 
Tumorgewebe, ca. 8x 
haufiger im 
oenirniuiiiui ais mi 
vergieiclibaren 

M r> r m •» ldPWt-ht? 

i>UI IIIUlgviTCl/V 


Id-l ("inhibitor of DNAbinding 
/differentiation'') Helix-Loop- 
Helix Transkriptionsfaktor 


20qll (47- 
49 K cM) 


305 


1216 


45 


in normalem 
Prostatagewebe und in 
Hauttumoren erhoht 


unbekannt 




259 


1158 




in tinrmnlpm 

Prostatagewebe erhoht 


unbekannt 


6 


159 


689 


47 


in normalem 
prostata ischen, 
hepatischen und ovarial 
Gewebe erhoht 


humane aminopeptidase 
N/CD13 




239 


1223 


48 


in normalem Prostata- 
und Pankreasgewebe 
erhoht 


humanes DNA-bindendes 
Protein ABP/ZF 




297 


958 



CO 
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Seq. 

ID 

Nr. 


Expression 


Funktion 


Chromo- 

somen- 

Lokal. 


EST Aus- 

gangslan 

ge 


Lange der 
angemelde- 
ten Sequenz 


49 


in normalem 
Prostatagewebe erhoht 


humaner cyclin-dependent 
kinase inhibitor I 


6, D6S276- 
D6S439 


232 


572 


50 


in normalem 
Prostatagewebe erhoht 


unbekannt 




250 


1185 


51 


in normalem 
Prostatagewebe und in 
haematopoe-tischen 
Tumoren erhoht 


humanes SPARC/ostenectin. 
Fur ein homoges Protein, 
Hevin, wurde eine verminderte 
Expression im metastatischen 
Prostatakarzinom 
nachgewiesen. 




261 


1027 


52 


in normalem 
Prostatagewebe und in 
Gehirntumoren erhoht 


unbekannt 




261 


984 


53 


in normalem 
Prostatagewebe erhoht 


unbekannt 




246 


621 


54 


in normalem 
Prostatagewebe und in 
Skelettumoren erhoht 


humanes B4-2 Protein 




239 


1128 


55 


in normalem 
Prostatagewebe und 
hepatischen Tumoren 
erhoht 


humanes TRAMP Protein, 
dieses Protein ist an der 
Transiokation von 
neugebildeten Proteinen in das 
endoplasmatische Reticulum 
beteiligt. 




267 


1121 


56 


in normalem 
Prostatagewebe und in 
Uterustumoren erhoht 


unbekannt 




160 


876 


57 


in normalem 
Prostatagewebe erhoht 


unbekannt, moglicherweise 
kodiert die vorliegende DNA- 
Sequenz fiir ein homologes 
Protein aus der Familie der 
Methyl-CpG-bindenden 
Proteine 




288 


1328 


58 


ca. 3x starker in 
normalem 

Prostatagewebe als im 

entsprechenden 

Tumorgewebe 


humanes Gegenstuck eines 
unbekannten Hefe-Proteins 


11, 

D11S1311- 
D11S923 
(97-102 
cM9 


310 


697 


59 


ca. 5x starker in 
normalem 

Prostatagewebe als im 

entsprechenden 

Tumorgewebe 


unbekannt 




378 


1389 



60 



6.S 
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Seq. 

ID 

Nr. 


Expression 


Funktion 


Chromo- 

somen- 

Lokal. 


EST Aus- 

gangslan 

ge 


Lange der 
angemelde- 
ten Sequenz 


60 


starker in normalem 
Prostatagewebe als im 
entsprechenden 
Tumorgewebe 


unbekannt, Basen 460-530 
kodieren moglicherweise fin* 
ahnliche Exons, welche in 
verschiedenen Genen dutch 
alternatives SpleiGen reguliert 
sind. 




260 


535 


61 


in normalem 
Prostatagewebe und in 
endokrinen Tumoren 
erhoht 


unbekannt 


16pl3 


216 


1097 


62 


in normalem Prostata- 
und Brustgewebe erhoht 


unbekannt 




302 


1860 


63 


in normalem Prostata- , 
Blasen- und 
Brusttumoren erhoht 


Humanes CAPL Protein 




238 


535 



TABHU.li TI 



DNA-ScqiiLMi/. 


IVpii 


S L *q. ID. No. 


Seq. 


1 


05 


"> 


66 


3 


07 




OS 




09 




70 


4 


71 


5 


72 


() 


73 


7 


74 


s 


75 




70 




77 




7S 




79 




SO 


0 


SI 

82 


1 0 


S3 


1 1 


S4 




S5 




SO 




S7 




SS 




89 


12 


90 


14 


91 


K) 


92 


17 


93 




94 




95 




90 


IS 


97 




9S 




99 




100 




101 


19 


102 



40 



45 



SI) 



75 
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DNA-Sequen/ 


Pepi 




Seq. ID. No. 


Soq. 






103 






104 






105 




20 


106 






107 




21 


108 






109 


10 




1 10 




23 


111 






112 






1 13 




24 


1 14 


15 


25 


115 




26 


116 




27 


117 






118 






1 19 


20 


2S 


120 






121 






I n 






123 






124 


25 


29 


125 






126 






127 






128 




30 


129 


M) 




130 






131 




31 


132 




32 


133 




33 


134 


.v5 




135 






136 






137 




34 


138 




35 


1 39 


40 




140 






141 






142 






143 






144 


45 




145 






146 




36 


147 






148 






149 


50 


. > o 


1 50 






151 




39 


152 




40 


153 




41 


154 
155 


55 




156 






157 




42 


158 






159 


60 




160 






161 




43 


162 






163 






164 


65 


44 


165 




45 


166 






167 




46 


168 
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(ORF's) 



ID. No. 
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ON A -Scqucn/. iVpiul-Sequeu/. (O 

Seq. ID. No. Seq. ID. No. 

170 

171 

172 

47 173 
4S 174 

49 175 
176 
177 
178 
179 

iso 

50 181 
182 

51 183 
184 
185 
ISO 
187 

52 1S8 
189 
190 
191 
192 
193 

54 194 

55 195 
50 1% 

197 
198 
199 

57 200 

58 201 

59 202 
203 
204 
205 
200 

60 207 
208 
209 

61 210 
21 I 1 
212 
213 

62 214 
215 
216 
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Die erlindensehen Nukle,nsuure-Sequen,en Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No o4 dor ormiuel.cn K^^^'"^"^^ 
ernnnelien Aminosuuro-Soquen,.en Seq. ID No. (O bis Seq. ID No. 210 werden ,n den. nachlolgonden Scqu.n, P ,o.okoll 



beschriehen 
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Scqucn/proiokoll 

(1) ALLGEMEINE INFORMATION: 

(i) ANMELDER: 

(A) NAME: metaGen - Gesellschaft fur Genomforschung mbH 

(B) STRASSE: Ihnestrasse 63 

(C) STADT: Berlin 

(E) LAND: Deutschland 

(F) POST CODE (ZIP): D-14195 

(G) TELEFON: (030)-8413 1672 

(H) TELEFAX: (030)-8413 1671 



(ii) TITEL DER ERFINDUNG: 



(iii) Anzahl der Sequenzen: 216 



Menschliche Nukleinsaure-Sequenzen aus 
Prostatagewebe 



(iv) COMPUTER READABLE FORM: 

(A) MEDIUM TYPE: Floppy disk 

(B) COMPUTER: IBM PC compatible 

(C) OPERATING SYSTEM: PC-DOS/MS-DOS 

(D) SOFTWARE: Patentln Release #1.0, Version #1.25 (EPO) 



60 



(2) rNFu RMATION UBER SEQ ID NO: 1: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERJSTIK: 

(A) LANGE: 730 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1: 



CTGCTGATCC 
CCACAACTGC 
GTTTGCTTAG 
TCCCGGAACC 
GTGACCCTGG 
GAAGATAAAA 
TGCGCTGGGG 
AAGTTTGGCC 
TCAGCCCAAA 
CCAGGTCCTG 
GGACTCCTTT 
TTTTTTTAA-T 
AAAAGGGGG 



TGAAATTGTA 
CAGCAATCCT 
GGCGTGGCAG 
TCCTGCTCAG 
GCCTGCTTGT 
ACAGTCCTTT 
TTCTGTGCGC 
AGAAGTCCGG 
GCTGATGAGG 
TCTCTGCACA 
GCATGGCAGG 
CTAAAATGAT 



CCAGCGGCAA 
TCCACCAGGC 
CTTCGGATAA 
CCTGGTGAAC 
GTTCCTGGCA 
CTACTATGAC 
CATGGGCATC 
TCACCATCCA 
ACAGACCAGC 
GAAACTTGAA 
GCCTCA.TCTC 
TGTGCCTCTG 



GATGTGGCCT 
AAAACACATC 
ACGCAGGACT 
CACACAGGCC 
GGCTTTCCTG 
TGGCACAGCC 
ATCATCGTCA 
G GGG AG AC TC 
TGAAATTGGG 
CTCCAGGATG 
ACCTCTCGCA 
CCCAAGCGGA 



GGAAGGGGAC 
ATCTAAGGAA 
CCGCCTGGCA 
AGCGCTCTGA 
TCCTGGACGC 
TCCAGGTTGG 
TGAGTGCAAA 
CACCTCTCAT 
TGGAGGACCG 
GAATTCTTCC 
AGAGGGTCTC 
AAAGAGGAAA 



TTTAAGTTCT 
AAGAAGTGAG 
GCCCGATTTC 
CATGCAGAAG 
CAATGACCTA 
CGGGCTCATC 
ATGCAAATGC 
CACCCCAGGC 
TTCTCTGTCC 
TCCTCTGCTG 
TTTGTTCAAT 
AGAAGGAAGG 



60 
120 
130 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
729 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 2: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1436 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 2: 



CTCCTTGGAA 

GCCAGACACA 

TCCAGTCCCA 

CATCTCCGGC 

CCAAGTTCAG 

ACCCCGAAGC 

AG C AG AG G G A 

ACCAAAACCA 

AGCTGGAGCA 

TGGCTGTCAA 

CCGCGCTCTA 

CTCCAGGGCC 

GACACCCTGG 

ACGGGCAAGG 

GGCACCTCCT 

CAGTACGCCC 

GAGACTGTGC 

GACTGCGGGA 

CACGTGCTCT 

CTTCAGACCG 



GTCCCCTTCC 

GTTCCATGTT 

GACCCAGCCT 

TCCAGCCCCT 

TCCTGGAGCC 

TCTTTCTGCT 

GAAGCCCCGA 

GGTGCGCTCC 

GCTGACCCAG 

CGAACTCTGC 

GGGCAGCTGT 

AGCAGTTCTA 

AGAAGTGTAA 

CCTATCACCC 

TCATCGTGGA 

CGAGGTGCTC 

GAGTGGTCGC 

AGCCCCTGTC 

GTCGGAAGTG 

CAGTCCATGC 



AGCTCCCAGC 

CAGCCCCAGC 

GTGTCTTTGG 

AAGTTTTCTC 

CCAGGTGGAT 

GGCACAGGCT 

G T G C AG GAG A 

CCTGGGGCCC 

CAGCTAATGC 

GGCCGATGCC 

TCCACATCGC 

CAGTCTGGAG 

CACCTGCGGG 

GCACTGCTTC 

CCAGGCCAAC 

CGTCTGCTCT 

CCTGGACAAG 

GATTGAGGCA 

CCACACTGCT 

CCCATTGTGA 



CTCTGCCCCA 

CCCAGCCCAA 

CTAACACCCA 

CAGTGACTCC 

CTGGGTCACA 

CCCCTCAACC 

AGCAGCACCC 

CAGGGCCCCT 

AGGACATGGA 

ATCAACCCCT 

CTGCTTCACC 

GGGGCGCCGT 

GAGCCCATCA 

ACCTGTGTGG 

CGGCCCCACT 

GAGCCCATCA 

AAC T T C C AC A 

GATGACAATG 

AGAGCCCAGA 

GCCACCCACA 



GGTTCCGGCT 

GCCTCAGGTC 

GCCCCGAGGG 

TAAGTTTACT 

ACCAAATCAA 

TCCCAGCTTC 

CGTGCCCCCA 

GACTCTGAAG 

GCATCCTCAG 

GGCCCGGGCG 

TGCCACCAGT 

ACTGCGAGGG 

CTGACCGCAT 

TCTGCGCCCG 

GTGTCCCCGA 

TGCCTGAGCC 

TGAAGTGTTA 

GCTGCTTCCC 

CCTGAGTGAG 

CTGAGACCAC 



CCGGCTCAGA 

CAACTCCATG 

CCCCCAGCCT 

CCTGTGGCTT 

AAATTGGGGC 

ACCTATGCCC 

CCGGCTCAGA 

GAGGTGGAGG 

AGGCAGAATG 

CAGCAGCCGT 

GTGCGCAGAG 

CTGTTACACT 

GCTGAGGGCC 

CCCCCTGGAG 

CTACCACAAG 

TGGCCGAGAT 

CAAGTGTGAG 

CCTGGACGGT 

GACAGGCCCT 

CTGCCCCCAC 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
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CTCAGTTATT GTTTTGATGT CTAGCCCCTC CCATTTCCAA CCCCTCCCTA GCATCCCAGG 12 60 
TGCCCTGACC CAGGACCCAA CATGGTCTAG GGATGCAGGA TCCCCGCCCT GGGGTCTGGT 1320 
CCTCGCCCAT CCTGCAGGGA TTGCCCACCG TCTTCCAGAC ACCCCACCTG AGGGGGGCAC 1380 
5 AAGGTTTAGT GCTGCTGCTT TCACTGCTGC ACCCGCGCCC TCGGCCGGCC CCCCGA 14 36 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 3: 

10 (i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 706 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang; einzel 

is (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

_ >0 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

2S (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

*> (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 3: 

TGCGGCCCGG GCCTTAAAGC GTCCATTTCC CAGCGGCCCT CCGCTGCGAG ACCGCAGCCC 60 

TTCTCTGGAG TCTCAGAGCC GCAAGACACC ACGACTCCCA GAGGACCTTG CGTCGGGCAA 12 0 

GAAAGACTAC ACCTTCCAGA GGCCTCTGCG GCGCCGCGAC AGGAAGCGGC GGGCGAGCCG 180 

AGTGTCCTTG CGCGTGGATC CGAGCGACCA TGGTGGCCCG GGTGTGGTCG C T GAT GAG G T 24 0 

4() TCCTCATCAA GGGAAGTGTG GGTGGGGGGG CCGTCTACCT GGTGTACGAC CAGGAGCTGC 300 

TGGGGCCCAG CG AC AAGAGC CAGGCAGCCC TACAGAAGGC TGGGGAGGTG GTCCCCCCCG 3 60 

CCATGTACCA GTTCAGCCAG TACGTGTGTC AGCAGACAGG C C T G C AG AT A CCCCAGCTCC 4 20 

CAGCCCCTCC AAAGATTTAC TTTCCCATCC GTGACTCCTG GAATGCAGGC ATCATGACGG 4 80 

TGATGTCAGC TCTGTCGGTG GCCCCCTCCA AGGCCCGCGA GTACTCCAAG GAGGGCTGGG 540 

4.s AGTATGTGAA GGCGCGCACC AAGTAGCGAG TCAGCAGGGC CGCCTGCCCC GGCCAGAACG 600 

GGCAGGGCTG CCACTGACCT GAAGACTCCG GACTGGGACC CCACTCCGAG GGCAGGCCTC 6 60 

CCGATTGCCG G CC C AAT AAA GGACTTCAGA AGTGAAAAAA AAAAAA 7 06 



so (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 4: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1263 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

60 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



so 
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(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBITNG: SEQ ID NO: 4: 

CACTGGGATG GGCATACACT ACTCACAGGG TGTGTGAGAT GAGAAGAACA CGTCAAGTT 5 9 
TTTATACTCA GATGTGGGAG CGACATCAAT GAAATCTGTA CTGTATGAAA GCTACACAAA 119 
AATGGGCAGA CATTTGGTTA ATTGTGCCAG ATACCTAAAA TGTATGTTCA GAAAAGCATT 17 9 
™Sactc AGAAATATGA CTTATTTCTA GATTTCATGG CTTAATGAAT TTTTTCATTG 23 9 
SSaTAC CAAAGAGGCT TACGGGTTCA TTGATTGGTT TGAAAACCAG ACAGACGGCC 299 
GTGAGCCACC ACGCCCAGCC AAGATGAACT CCTTAAGGAC AGGATTTGGT AAGTGATTGA 35 9 
CTTCTTTTTA GTTCCATGAT CTTGAGATTA TTTTTAGCTT TATAAATTTA GCAGTGGCAG 419 
GCCCCGTGGA GAATCAGGTT AATGAGGTAA AGGCTTTCTG GGTATTTGCT GCCAAGGCCA 47 9 
cScACcS? TTTCTCGATT T AAAAAAC T G TCAAGAGATT TATTTTTCCA TTGCAGGTTT 539 
taaagtggag ATTCTGAAGT GGAAAATAGG TACTGTCAGA ACAAAGCTAC CTGGAAACAG 599 
StagagtSa AGCCTTTCGT GAGGGCTTGC AGGCCGCTGC TGAGTGGCAG TTTACAGAAG 65 9 
AGGTCGCGGG GTGAGCCTCT TAGCAGGACA GAAAACAAGG CAGCAGCGCA CCTGCCACCC 719 
CT?caCGAGC TGCTCCTTGA GCCTAAAAAG TAGGCTTTAT TCATCCCTTC TGTTCATTTA 77 9 
ccaa'cctggg GGATTGATAC GACCGGGGAA AATGT7CCTA AACCAGGAAG CTGCGTTAGC 839 
gSSSgctt TGGTAAGATC TCGCCAACAG CTAGCTGCTT AGGAGTACCC CCACGATACG 3 99 

cacISacS Sctgtccct tcactgcact ttcttcctgc cttaggtagt tgggcttgcc 
arm AGTTT gcttttgtag tggtttggca ac-c-ttagaag gcctcggccc CCTCTGTCAT 10 iy 

GCTGGGAAGT GCCTACTCTC TGGGCCACTG CTGCAGAGGC CGTGGCACTT GTCATGGGTT 1079 
SggSgACCC AGCCATCTGC AGCAGAGGCA GCCTATCCCA TTGCAAGGAG AGGAACTGAA 1139 
CCGaISaS ATTCTACTCT TCTTTTTACA TAAATGGTTT AATTTAAATA AT T C AAAAT T 1199 
SgA^TT^S ?ScSaGAT ACTGATAATC CTTTCCAGTT CTTAAATAAA AACTGCACTT 1259 

GGAT 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 5: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 817 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 



/:::\ irvnATUnTICPU- "MPFM 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 5: 

CTGCGACGCG CTCCGGCCCA GGTGGCGGCC GGCCGCCCAG CCTCCCCGCC TGCTGGCGGG 
AgSScATC TCCTCTGGCG GGGGTAGGGG CGGATGGCGT CCGACCACAC CGGAAGAGG 119 
AA GTC T AAG C GCCGGAAGTG GTGGGCATTC TGGGTAACGA GCTATTTACT TCCTGCGGGT 17 9 
^ACAGGCTG TGGTCGTCTA TCTCCCTGTT GTTCTTCCCA TCGGCGAAGA TGGCCCTGGA 239 
GaS?GCCG SgSStGC GGCATCTGCG GGCCTGTTTG CTGTGTTCGC TGGTCAAGAC 2 99 



SI 
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T AT AG AC C AG TTTGAATATG ATGGTTGTGA CAATTGTGAT GCATATCTAC AAATGAAGGG 35 9 
TAACCGAGAG ATGGTATATG ACTGCACTAG CTCTTCCTTT GATGGAATCA TTGCGATGAT 419 
GAGTCCAGAG GACAGCTGGG TCTCCAAGTG GCAGCGAGTC AGTAACTTTA AGCCAGGTGT 47 9 

5 ATATGCGGTG TCAGTCACTG GTCGCCTGCC CCAAGGAATC GTGCGGGAGC TGAAAAGTCG 539 
AGGAGTGGCC TACAAATCCA GAGACACAGC TATAAAGACC TAGCAAGATG CAAGGCTGCC 5 99 
AGCATCTTTG CTCTCCACCT CCTGCCTCTG CTTATTTCTT GTTCTGGAAC TAAATGAACA 659 
GAACTTCAAA TACTTCCTAC CCTCCAATTC AGACTCAGCG CGACTGTTGA GAGAGCAGCA 719 
CATCATTTTA TCATTTTATC TTCTTTGGAC TACAGGTGGG TGGGAGGGAT TTGGGTTGG 778 

io TGGATTAACA GATGGAATTG AGGAGAGAGT AGGATGCTG 817 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 6: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERJSTIK: 

(A) LANGE: 1 329 Basenpaare 

(B) TYP: Nukieinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO; 6: 



CTTGGAGAGG CTGGTGGACA TAAAGAAAGG GAATACTCTG CTATTGCAGC ATCTGAAGAG 60 
GATCATCTCC GACCTGTGTA AACTCTATAA CCTCCCTCAG CAT C C AG AT G TGGAGATGCT 12 0 
GGATCAACCC TTGCCAGCAG AGCAGTGCAC ACAGGAAGAC GTGTCTTCAG AAGATGAAGA 18 0 
TGAGGAGATG CCTGAGGACA CAGAAGACTT AGATCACTAT GAAATGAAAG AGGAAGAGCC 2 40 

4.s AGCTGAGGGC AAGAAATCTG AAGATGATGG CATTGGAAAA GAAAACTTGG CCATCCTAGA 300 
G AAAAT T AAA AAGAACCAGA GGCAAGATTA CTTAAATGGT GCAGTGTCTG GCTCGGTGCA 3 60 
GGCCACTGAC CGGCTGATGA AGGAGCTCAG G GAT AT AT AC CGATCACAGA GTTTCAAAGG 4 20 
C G G AAAC T AT GCAGTCGAAC TCGTGAATGA CAGTCTGTAT GATTGGAATG TCAAACTCCT 4 80 
CAAAGTTGAC CAGGACAGCG CTTTGCACAA CGATCTCCAG ATCCTCAAAG AGAAAGAAGG 54 0 

so AGCCGACTTC ATTCTACTTA ACTTTTCCTT TAAAGATAAC TTTCCCTTTG ACCCACCATT 600 
TGTCAGGGTT GTGTCTCCAG TCCTCTCTGG AGGGTATGTT CTGGGCGGAG GGGCCATCTG 6 60 
CATGGAACTT CTCACCAAAC AGGGCTGGAG CAGTGCCTAC TCCATAGAGT CAGTGATCAT 720 
GCAGATCAGT GCCACACTGG TGAAGGGGAA AGCACGAGTG CAGTTTGGAG CCAACAAATC 7 80 
TCAATACAGT CTGACAAGAG CACAGCAGTC CTACAAGTCC TTGGTGCAGA TCCACGAAAA 8 40 

55 AAACGGCTGG TACACACCCC CAAAAGAAGA CGGCTAACCC TGGAGTATCA CCCTTCCTCC 900 
CTCCCCAGGC ACCACTGGAC CAATTACCTT TGAATGCTGT ATTTGGATCT CACGCTGCCT 960 
CTGTGGTTCC CTCCCTCATT TTTCCTGGAC GTGATAGCTC TGCCTATTGC AGGACAATGA 1020 
TGGCTATTCT AAACGCTAAG GAAAAAAAAC AAAC AC AG AA CTGTTTCAAG TACTCAAGAC 108 0 
TGACTTACAG ACCAACCAAC CACCTTGCTG GAACCCTTGC TAGCAGGCAT TCTTATAAAA 114 0 

60 GAAACTTTCG AGCCTCCTTA TATTGCTGGA AACTCAGCTG TGCTCCAGAC TAGAGCCTCC 1200 
TTACCTATGC TATGGATTTT TAATTTATTT TCTCTTATTT CATGTACACT GCTTTTTTTG 1260 
GTTACAGTGT AT GAT G GAT G TGTATGAAAA AAATGTATCT TTGGGAAAAC AATTACAGTT 1320 
TGTTAATTT 1329 



40 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 7: 



S2 
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(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 761 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: cinzcl 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NErN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 7: 



GCGGTCGGTA GTGCGGCGCT 



GGAGCCGCTG 
GGCTCAGCAG 
GCTGGAGCTC 
GATCAAGGAC 
TTTCTATCGG 
GCAGCGGTTC 
TGAATTCACA 
GCAGACCTCT 
TGTGGTCTAC 
GCACTTCATC 
GTGCAAGGAG 



GGCAGCGACT 
GACCGAATTC 
TCGGTCCTAT 
CTCCACAAAA 
GCTTTCGGAT 
AAGGCTGTGT 
ATTGAGGATT 
GTCGCCGACC 
CTGCGGCTGC 
GAGGGTGGAC 
AG C G AC C AC A 



CCAGGTGGAG TACATGG 



GTTT2AAGAT GGCGGCGGAC GAACCTCAGC AGCAGAAGCA 60 
CCG AAGG'i'G'i' TAACTGTCTG GCCTATGATG AA^CATCAT 12 0 
PGC\&G*G*T TGCTG^GCAG AACCCTCTGG TGTCAGAGCG 180 
AC A AG G AG T A TGCTGAAGAT G AC AAC AT CT ATCAACAGAA 2 40 
AG^^rTCGTA CATCCGCAAG ACCAGGCCTG ACGGCAACTG 300 
TCT r CCACT" GGAGGCACTG CTGGATGACA GCAAGGAGTT 360 
CTGCCAAGAG C AAG G AAG AC CTGGTGTCCC AGGGCTTCAC 4 20 
TCCACAACAC GTTCATGGAC CTGATTGAGC AG G T G G AG AA 4 80 
TGCTGGCCTC CTTCA ATGAC CAGAGCACCT CCGAC'IACCT 54 0 
TCA^CTCGGG CTACC^GCAG CGCGAGAGCA AGTTCTTCGA 60 0 
GGA-TGTCAA GGAGT TCTGC CAGCAGGAGG TGGAGCCCAT 660 
T C C AC AT C AT TGCGCTGGCC CAGGCCCTCA GCC-TGTCCAT ^20 
;acc GCGGCGAGGG CGGCACCACCA 



761 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 8: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1227 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHRJEIBUNG: SEQ ID NO: 8: 

GAAAAGTTTC TGAACATGGG TGCACCCCTG GGKGTGGGCC TGGGTCTCGT CTTTGTGTCC 60 

5 TCCATTGGGA TCTATGTTTC TTCCACCTAC CCACCCGTGG CTGGGGCCAC TCTTTACTCA 120 

GTGGCAATGT AC GGTGG ATT AGTTCTTTTC AGCATGTTCC TTCTGTATGA TACCCAGAAA 130 

GTAATCAAGC GTGCAGAAGT ATCACCAATG TATGGAGTTC AAAAATATGA TCCCATTAAC 24 0 

TCGATGCTGA GTATCTACAT GG AT AC ATT A AATATATTTA TGCGAGTTGC AACTATGCTG 300 

GCAACTGGAG GCAACAGAAA GAAATGAAGT GACTCAGCTT CTGGCTTCTC TGCTACATCA 3 60 

10 AATATCTTGT TTAATGGGGC AGATATGCAT TAAATAGTTT GTACAAGCAG CTTTCGTTGA 4 20 

AGTTTAGAAG ATAAGAAACA TGTCATCATA TTTAAATGTT CCGGTAATGT GATGCCTCAG 4 80 

GTCTGCCTTT TTTTCTGGAG AATAAATGCA GTAATCCTCT CCCAAATAAG CACACACATT 54 0 

TTCAATTCTC ATGTTTGAGT GATTTTAAAA TGTTTTGGTG AATGTGAAAA CTAAAGTTTG 600 

TGT CAT GAGA ATGTAAGTCT TTTTTCTACT TTAAAATTTA GTAGGTTCAC TGAGTAACTA 660 

l:> AAATTTAGCA AACCTGTGTT TGCATATTTT TTTGGAGTGC AG AAT AT TGT AATTAATGTC 720 

ATAAGTGATT TGGAGCTTTG GTAAAGGGAC CAGAGAGAAG GAGTCACCTG CAGTCTTTTG 780 

TTTTTTTAAA TACTTAGAAC TTAGCACTTG TGTTATTGAT TAGTGAGGAG CCAGTAAGAA 840 

ACATCTGGGT ATTTGGAAAC AAGTGGTCAT TGTTACATTC ATCTGCTGAA CTTAACAAAA 900 

CTGTTCATCC TGAAACAGGC ACAGGTGATG CATTCTCCTG CTGTTGCTTC TCAGTGCTCT 9 60 

CTTTCCAATA TAGATGTGGT CATGTTTGAC TTGTACAGAA TGT T AAT CAT AC AG AG AAT C 1020 

CTTGATGGAA TTATATATGT GTGTTTTACT TTTGAATGTT ACAAAAGGAA ATAACTTTAA 103 0 

AACTATTCTC AAGAGAAAAT AT T C AAAGC A TGAAATATGT TGCTTTTTCC AGAATACAAA 114 0 

CAGTATACTC ATGAAAAAAA AATGTTTTTT TATTTTTGCA TATTTATTGA ACTGTCTAAT 1200 

, 5 TGAATACAGC TTGCTCTTGT CACCTCA 
1227 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 9: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERJSTIK: 

(A) LANGE: 913 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKLJLTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 9: 



GGCGGTGGTC CGCCATTTCG TGGACGCCGG G T GAG T GAGA GAGTTGGTTG GTGTTGGGC 5 9 
CGGAGGAAAG CGGGAAGACT CATCGGAGCG TGTGGATTTG AGCCGCCGCA TTTTTTAACC 119 
CTAGATCTCG AAATGCATCG TGATTCCTGT CCATTGGACT GTAAGGTTTA TGTAGGCAAT 17 9 
CTTGGAAACA AT GGC AACAA GACGGAATTG GAACGGGCTT TTGGCTACTA TGGACCACTC 239 
CGAAGTGTGT GGGTTGCTAG AAACCCACCC GGCTTTGCTT TTGTTGAATT TGAAGATCCC 2 99 
CGAGATGCAG CTGATGCAGT CCGAGAGCTA GATGGAAGAA CACTATGTGG CTGCCGTGTA 35 9 
AG AG T G G AAC TGTCGAATGG T G AAAAAAG A AGTAGAAATC GTGGCCCACC TCCCTCTTGG 419 
GGTCGTCGCC CTCGAGATGA TTATCGTAGG AGGAGTCCTC CACCTCGTCG C AG AT C T C C A 47 9 
AGAAGGAGAA GCTTCTCTCG CAGCCGGAGC AGGTCCCTTT CTAGAGATAG GAGAAGAGAG 539 
AGATCGCTGT CTCGGGAGAG AAATCACAAG CCGTCCCGAT CCTTCTCTAG GTCTCGTAGT 59 9 
CGATCTAGGT CAAATGAAAG GAAATAGAAG ACAGTTTGCA AGAGAAGTGG TGTACAGGAA 65 9 



84 



BNSDOCID: <DE__1 981 1194A1 J_> 



DE L98 LL 194 A L 

* TTACTTCAT TTGACAGGAG TATGTACAGA AAATTCAAGT TTTGTTTGAG ACTTCATAAG 719 
ATTACTTCAl li^Mi^u TTTT arrTrT TCPCATCTGT TTGTCTCTTG AAACAGTGAC 77 9 
SSSSS aI^SSa? GGtSSIS GGATcItACG AGGCATGTAA T AC C AAG AAT 839 
T^StA SgScCC TTAAGCCAAA ATTGAATTTG CTTTGAACTT TTAGTTATGC 899 
ACAGACTGAT AAT A 

(2) REFORMATION UBER SEQ ID NO: 10: 

(1) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1 126 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEI"N 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUMG: SEQ ID NO: 10: 

sssss ssss sgsg gig illi i 

~I IS3 Iii ii i Bszz see? i 
Illl 3S US ill 111 Hi 

sem sssss s~ usb: as 

aS"a^r=a 5«HS«= cjjctjcc., ^.jccjcct 7*0 

ssusss sssg iill iii i as 

-fcc^S? ^fcS U!ES£ US=^=j| c =c ?? ,=ta cctgccjtgc 960 

s^: c c "=s^ sgsis n= c .s s 1..0 

ctgcccagaa ccccaaccac cagttctatc uttctctu.c tgtgac 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 1 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 537 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 11: 



TAGACCACTG 
CCAGGAGCTA 
AATTTTAATC 
TATTTATTCC 
ACTGCACTGA 
TTTCTGTTGA 
TCATAACAGT 
AATGATAGGT 
ATATGTGAAA 



AGGAGACCAT 
CTTTGAGTTT 
TCTGTTAATC 
CTAGTTTGCA 
AAAACGTGTA 
CCTTGTTGAT 
CTTATGAAGT 
TTTTAATTTT 
TATTGGTTTT 



AGAGCGGATG 
GGTGTTACTA 
TTACCTGCTT 
GAACTGTCTG 
TGTATTAGTG 
TGAGCATGAC 
AGTTCTTCGA 
CAGAAATGGA 
AGCAATTAAC 



CTTTCATGCA 
GGATCAGGGT 
TAAAAAAAAG 
AATAAAGGAT 
TGCTAGATTA 
TACTAAATAT 
A.TATAGAAAG 
GCTGCATGTA 
AGAAGGCATA 



CCCTTTACTG 
CAGTCTTTGG 
TTCTTGTGTG 
ACAAGGATTA 
TTTAGCAGAA 
TATGTAATAA 
TTCTATAATT 
GAATGAGATC 
CTTTGCTAAT 



CACTT7CTGA 
CTTATCAATA 
TTCGTATCTT 
TTTCAATGTT 
TATTCACAAG 
AAAGCATTTG 
TAGCCCATGA 
ACATGCTTTT 
TTTATGGN 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
533 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 12: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 626 Basenpaare 

(B) TYP: Nukieinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 12: 



60 



ggaagatgga 
cccctcttgg 
gcctgatggc 
tgatcctcca 
tgatgttcac 
caaatttgaa 
ccctcctgac 
tgttctaaat 
gaccactgag 



gcaga-ggtg 
ggactggaag 
ttagaggact 
agtcaacatt 
aagaagtgtc 
gaacatgttg 
tatgaccagc 
tttgactagt 
gagaccatag 



ctttttaccc 
acaatgttgt 
ctgaggatag 
tacgtgggca 
ccctctgtga 
aaagtcactg 
aggtguttga 
tactt uttat 
agcggatgct 



agazgaaata 
ctgcagccag 
caaagaagat 
tgggacaggc 
gttaatgttt 
gaaggtgtgc 
aaggcatgtg 
tatgagttaa 
ttcatgcacc 



caaaggccac 
cctgctcgaa 
gagaatgtgc 
ttttgctttg 
cctcctaact 
ccgatgtgca 
cagacccatt 
tatagtttag 
ctttactgca 



ctgtcagagt 
actttagtcg 
ctactgctcc 
attccagctt 
atgatcagag 
gcgagcagtt 
ttgatcagaa 
cagtaaaata 
ctttctcracc 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
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aggagctact ttgagtttgg tgttactagg atcagggtca gtc~ttggct tatcaataaa 600 
ttttaatctc tgttaatctt acctgc 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 13: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERIST1K: 

(A) LANGE: 386 Baseapaare 

(B) r L'YP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: EST 

(iii) MYPOTHETISCH: NErN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 13: 

AGGGPGTGCG AATGGCCAGG ATGCCTCACA GAGAAGACAC TGATGTCCCA CTTGTGGGAG 60 

GGAACTTGTG TAGGTTGGTC AGGGGCCCCA CCATGCGAGA CCTTGAGGTT AAAAT AAGG A 120 

C^ArrrrAAA ppatcaagtc tgggctcatc ccttcaaaac CAGTGACATG CTGGCATCAG 130 

CTTCTG--TCA CACTGCCTCA CAAAGAAGGC CAAGCCTCCC ATTCTCCCCC TGCCAAATGG 24 0 
CATGACCACA ATGGGAAAGG T AC AC G G T AA TGAAATTGAT CCCAAGGAAA CCCGATGCCG 300 

GTACTCTCTT CCCACTCTGC GGTTCTGCCA AGCACCTTGC CTGGGCACTT GTGTGTG I GC 3b0 

A AG AC T C T AC AGTGTGTTGT CTGCTG 386 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 14: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 847 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 14: 



agacaaatct tctgcatgtc ggaggaacgg gaattattct gatgaaaaga aagatgctat 60 

gtatcgggaa aaaaggcgga aaaataatga agctgccaaa agatctcgtg agaagcgtcg 120 

actgaatgac ctggttttac agaacaaact aattgcactg ggagaagaaa acgccacttt 180 

aaaagctgag ctgctttcac taaaattaaa gtttggttta attagctcca cagcatatgc 240 

tcaagagatt cagaaactca gtaattctac agctgtgtac tttcaagatt accagacttc 300 

caaatccaat gtgagttcat ttgtggacga gcacgaaccc tcgatggtgt caagtagttg 360 

tatttctgtc attaaacact ctccacaaag ctcgctgtcc gatgtttcag aagtgtcctc 420 

agtagaacac acgcaggaga gctctgtgca ggcaagctgc agaagtcctg aaaacaagtt 480 

ccagattatc aagcaagagc cgatggaatt agagagctac acaagggagc caagagatga 540 

ccgaggctct tacacagcgt ccatctatca aaactatatg gggaattctt tctctgggta 600 

ctcacactct cccccactac tgcaagtcaa ccgatcctcc agcaactccc cgagaacgtc 660 

ggaaactgat gatggtgtgg taggaaagtc atctgatgga gaagacgagc aacaggtccc 720 

caagggcccc atccattctc cagttgaact caagcatgtg catgcaactg tggttaaagt 780 

tccagaagtg aattcctctg ccttgccaca caagctccgg atcaaagcca aagccatgca 840 
gatcaaa 847 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 15: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 813 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HER.KUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 15: 

atcaatatta gttggaagga ccaggcgcag agcctctctc tgtgacatgt gactctgtca 60 

attgaagaca ggacattaaa agagagcgag agagagaaac agttcagatt actgcacatg 120 

tggataaaaa caaaaacaaa aaaaaggact ggttcaaaat gccatttttg cacagtgtta 180 

ggaautacaa aatccacaga agatgttact tgcacaaaaa gaaattaaat attttttaaa 240 

gagagagygg ctgggcagat cttaaataaa attcaaactc tacttctgtt gtctagtatg 300 

ttat^gagct aatgattcat tgggaaaaLa cctccctata ctcccttatc atggtactgt 360 

aactgtatcc atattataaa tataattatc ttaaggattt tttatttttt tttatctcca 420 

agtgcccacg tgaatttgct ggtgaaagtt agcacttgtg tgtaaattct acttcctctt 480 

gtgtgtttta ccaagtattt atactctggt gcaactaact actgtgtgag gaattcgtcc 540 

atgtgcaata aataccaatg aagcacaatc aacattan-gt actgtgtgtc tgtaaagggt 600 

cagtgacaat gaaaaagaca gcttgttttg ttcaaaatat agactggatt tcccatagag 660 

ctctcttaat aggtttccat gactcaataa catagcaaaa tgcctccaga cctaaataag 720 

gtgtctacct actgagggct acagtttacc ctacattttc acagccggat tcaagctgtt 780 

ctagactact tgtaggcact ttcaaggtcc cct 813 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 16: 
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(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 573 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NErN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 16: 

ggaggctgct gggggcggcg cgtccagctc tgggccaggg ggtccaaagt gctcagcccc 60 

cggggcacag caggacgttt gggggccttc tttcagcagg ggacagcccg attggggaca 120 

atggcgtctc ttggccacat cttggttttc tgtgtgggtc tcctcaccat ggccaaggca 180 

gaaagtccaa aggaacacga cccgttcact tacgactacc agtccctgca gatcggaggc 240 

ctcgtcatcg ccgggatcct cttcatcctg ggcatcctca tcgtgctgag cagaagatgc 300 

cggtgcaagt tcaaccagca gcagaggact ggggaacccg atgaagagga gggaactttc 360 

cgcagctcca tccgccgtct gtccacccgc aggcggtaga aacacctgga gcgatggaat 420 

ccggccagga ctcccctggc acctgacatc tcccacgctc cacctgcgcg cccacgggcc 480 

cctccgccgc cccttcccca gccctgcccc cgcagactcc ccctgccgcc aagacttcca 540 

ataaaacgt gcgttcctc tcgacaaaa aaaaaa 573 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 17: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 486 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 17: 



4.S 
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gccgcacggc ttgctggggc 
ttagtggacc gggaccggta 
ccctcgctcc tcgatcgagg 
gcacatccga atggcctttc 
aactacagtg acttcaacag 
gagtcctgcc ttaattttgc 
tttaaacaga cataagtatc 
agctctgact gtggcagttg 
tactga 



DE 198 LL 194 

tgggctcttc ctcgcggaag 
ggggtgctgt tgccatcatg 
acgacttcaa ctatggcagc 
tgagaaaagt ctacagcatt 
tttttttata ctttgagtct 
tgtttgccct cggatctctg 
cccttaacct gtacctactt 
ttgttacttc tatgatgtat 



A L 




tggggaggag gcggttgcgg 60 
gctgaccccg acccccggta 120 
agcgtggcct ccgccaccgt 180 
ctttctctgc aggttctctt 240 
gtacggacat ttgtacatga 300 
ggtttgattt ttgcgttgac 360 
tttggattta cgctgttgga 420 
atattatctg caagctttca 480 

486 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 18: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 662 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 18: 



cttttttcct 
tgaaagcttg 
cttgtttctc 
ctttagattg 
ctcctgcttc 
gcttttggca 
aaaggggaaa 
ataaaaaaca 
gggtccttgc 
ggactt cctg 
atccaacctt 

gg 



ct actccttc 
ggggtcccac 
ctcttgtttt 
tgcgactttt 
cttctcctca 
ccttcagcct 
aggaact ttg 
atagcacagc 
ctggattttg 
ttctcaaggc 
ctaataaaca 



cccttcacac 
ccttcttacc 
ccttttgggc 
gtttttgttt 
ccatcttccc 
cagagtggaa 
ccaatga tag 
ccttgttgag 
acacagcaac 
gcaggtattt 
tgatggcgca 



ccccgtggct 
ccacccggga 
agtttgatca 
ttttaaattt 
agacggagtt 
tct t ttaaag 
tgaccacagc 
gtcagcaggg 
ttcctgtagt 
at tctgtatc 
gt cccaaaaa 



ggaaggaacc 
ggaacgccca 
ctgatcgagt 
ttttaaacca 
caaaggccac 
acaggacccc 
aaaagcaata 
aggaggggct 
gagcact ttg 
tgtctagagc 
aggaaacaga 



tcggcttccc 
gggccccggg 
aaggaatgac 
agaatgattt 
ttctcaagca 
tatgtccagg 
aaataataaa 
gcccggagtt 
tatgaatcgt 
acacaccaaa 
agaagaaaag 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
662 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 19: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 750 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 




(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 19: 



a tagatt t tg 
ctttcctggg 
ctattttctg 
acccctttgc 
atatgctagg 
ctccttgccc 
gggtttgggg 
tcctacagcc 
tccaactgtt 
ctctccccag 
tggtgatgtc 
cctgcatcag 
tgagaactaa 



aggggaagga 
cccagaagtt 
aatggaacaa 
tccgttcatt 
cccaccagct 
atccttcacc 
atctccagga 
ccctgcctga 
tctgaagccc 
ggtctaacgg 
gttgtgctcc 
gtggccttcc 
agagaaagcc 



gagagggaag 
ggggggaggg 
gctgggccaa 
cat tcaaaaa 
aagtgtgtgt 
ggtgcctttg 
agcccgacca 
tcccctgctg 
ctcct cctaa 
ttaaggggac 
cctcccccag 
catt taagtg 
agacccctaa 



ggtcag 
agggaa 
ggggcc 
aacat~ 

gggggg 

ggggac 
agctg- 
gctggg 
catggc 
ccacac 
agcggg 
cotter 
a 



ggta 
agga 
cagg 
zott 
-etc 
ctgt 
cccc 
ggca 
gatt 
acca 

-ggg 

ctgt 



gagacacccc 
tttttacatt 
ccctgtcctc 
gagcaccttc 
tacgccagct 
aggaggtggg 
ttcccctgtg 
gctcccagga 
ceggaggtea 
gtgccaaggg 
cggggggtga 
gactgagagc 



tccct tgece 

ttttaaactg 

tgtccctcac 

tgtgcccagc 

catcagtgc 

accttctgtg 

ccaacccatc 

tatcctgcct 

aggccttggg 

ggatgtcaag 

atatggttgg 

cctagtgtga 



60 
120 
130 
240 
299 
359 
419 
479 
539 
599 
659 
719 
750 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 20: 

(i) SEQUENZ CHARAKTER1STIK: 

(A) LANGE: 756 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NETN 

r _-\ nrnT/T rvTTTT. 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 20: 

actaaagaaa acagatggct ggagatgaca ttcatccagg gtcactttgt caggccctag 60 
gactcalatc gaagttglac ttttcttatg ttttteacca aatagatagg fSWWW \ 20 
agggagaggg aggacaggga gagaaaatac catgca.aaa ttgtttactg aa.t^ta.a 180 
???gagtg?? caaaatattt ccaagcctga gtattgicta ttggtataga tttccagaaa 240 
tcaataa^tg attatctatt tgcacttatt acaacgcctg aaaaagtgca ccacatgg 300 
qttaagtaga aattcaagaa agtaagatgt cttcagcaac tcagtaaaac cttacgccac 360 
?ttt?ggt?t gtaaaaggtt ttttatacat ttcaaacagg ttgcacaaaa gttaaaataa 420 
tgggg??ttt Ltaaatcca aagcactgtg aaaacacttt acatattttt taaatcr c 480 
aactaatgee aaaacgtaat ctaactaaat ttcatacagt tactgeagta agcan.agga 540 
latgaatatg atatacaaaa tagtttataa agactctata gtttctataa tttatcctac 600 
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tggcaaatgt catgcaacaa taataaatta ttgtaaactt taaaaaaaaa aaaaagtgat 660 
gcti-ggtctc aaaggaaaaa ataagatggt aaatgttgat atttacaaac ttttctaaag 720 
atgtgtctct aacaataaaa gttaatttta gagtaa 755 

(2) fNFO RM ATION UBER SEQ ID NO: 21: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1001 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 21: 

.;.s gggggagaga gggaggcctt tgggcggtgg gggccacggg gagggtggtc ctcggactac 60 

gtgcgggaca ggaggtcagg gctggcaagt ccctcaggcc tccctcgttg ccccagcctc 120 

gcgggccgcc taactgcccc gttccaaggg tgccaccgga ccccgctgga gaggaacttc 180 

tccgttggct gatttcatca ccacccattc ccgattccac gtttccttta agcggggctg 240 

gcggagcgca agggggcaag gaactggatt gcgattggtc agcacgtgcc tcggtcggcg 300 

4() gtacaattgg ctgaggcgct gggccttggg aagcattccc cgacgggatt ggtcgtcgct 360 

ctcgcagagc ccgcctcccg cagtacaagc ggcccccggg tgggggggga ggaggggact 420 

ccgggaggag gaacatggcg gtggcggacc tcgctctcat tcctgatgtg gacatcgact *80 

ccgacggcgt cttcaagtat gtgctgatcc gagtccactc ggctccccgc tccggggctc 540 

cggctgcaga gagcaaggag atcgtgcgcg gctacaagtg ggctgagtac catgcggaca 600 

45 tctacgacaa agtgtcgggc gacatgcaga agcaaggctg cgactgtgag tgtctgggcg 660 

gcgggcgcat ctcccaccag agtcaggaca agaagattca cgtgtacggc tattccatgg 720 

cctatggtcc tgcccagcac gccatttcaa ctgagaaaat caaagccaag taccccgact 780 

acgaggtcac ctgggctaac gacggctact gagcactccc agcccggggc ctgctgcctc 840 

cagcagccac ttcagagccc ccgcctttgc ctgcactcct cttgcagggc tggccctgcc 900 

50 tgcucctgcg gcagcctctg gtgacgtgct gtccaccagg ccttggagac aggctagcct 960 

ggccacagaa ttaaacgtgt tgccacacct gccggcttct g 1001 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 22: 

.ss 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 896 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
r>o (C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: Linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 
r ° (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 22: 



60 
120 
180 
240 
300 
360 



rraagctgta cttgtcacct cgaatcgagc atgcacttgg aggctcctca gctcttcata 
tcccagcttt tccaggagga ggatgtctca ttgattacgt tcctcaagta tgccacctgc 
tcaccaacaa ggtgcagtac gtgattcaag ggtatcacaa aagaagagag tacattgctg 
cttttctcag tcactttggc acaggtgtcg tggaacatga tgcagaaggc ttcacaaaac 
tcactctgct gctgatgtgg aaagattttt gttttcttgt acacattgac ctgccrctgt 
ttttccctcg agaccagcca actctcacac ttcagtccgt ttatcacttt accaacagtg 360 
gacagcttta ctcccaggcc caaaaaaatt atccgtacag ccccagatgg gatggaaatg 420 
aaatggccaa aaaagcaaag gcttatutca aaacctttgt cccccagttc caggaggcag 480 
catttgccaa tggaaagctc taggaaacac cagtcttgag aggcggccag ccagactgcc 
tgtccacatg cgtgtcagca catacagccg cttcctggaa gccgcctgga atgtcttcac 
gqcagcgttt tgctcacaca gcagctcttg cacgccccag gcagccccga ctgctgaaat 
ccaacttgag ctggctggtg gtccctggat cctagagccc ttcacttcgg gttactccct 72 
ctttcttgcc tctatttctt agttggaaga aataaaci:ca caaattatgg tgcagtaatt /» 
ttccgaaaaa aqtaaagcct caggaacgcc cacgccnttc ttccaaagcc tttgtcrctg 
agacctctt aagttctaaga ttaaatgccc ctcgctgttc ttcctctgaa aaaaaa 



48 0 
540 
600 
60 
720 
0 
40 



396 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 2 

(i) SEQUENZ CHARAKTERJSTIK: 

(A) LANGE: 580 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

rn-nr/r imct. 
(Vlj rLLirvI^W i> i jl . 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 23: 

60 




qgctgcggct gtgtcagatt tctaugiLCc uy l.<jl^«-u" aL y^^ uw " --0 

qtca^-ct-ggg ggcccactgc agataacaat gaagatggtg ccaaaactgc tttcuccuuu ^4U 

ggttaaagat tgggctccca aagcatctat aatttccttt aagttggaga ctgaccccgc 300 

cattgtaatt aatcgagctc ggaaggcttt ggaaattcat cagcatcaag tggcggtggc 360 

caatatcctt gagtcacgac agtcctutgt gtttattgta accaaagact cggaaaccaa 420 

gttattgcta tcagaggaag aaatagaaaa aggcgtagag atagaagaga agatagngga 430 

taatcttcag tctcgacaca cagcttttat aggtgacaga aactgaagta aaaagccctc MO 



9} 
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ataggatcaa aaattgttca gggctcttag agatggtgaa 



580 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 24: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 740 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: EST 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 24: 



45 



ggatgcgtgg 
gaaacctttt 
ggcctcatgg 
ctcaccaaca 
gagggcgagc 
at cgggcgca 
caggagctgc 
gagcggctct 
ccagacttgg 
agacagacag 
gggctggtgc 
ccttgttgcg 
ttcgtgcctg 



cggggagcgc 
tagggagtcc 
cggtccgagc 
cctactgtct 
t ctccgatac 
tgtgtgtggg 
aacacattcg 
cagccttggg 
acagggagac 
tggccgacca 
atcccaagac 
gggatgtgaa 
aaaccaccag 



cgggctctcc 
aaggtacagt 
ttcgttcgag 
ggtagcgatc 
catccccgtg 
gaacaggcac 
caacagcctc 
caatgtcacc 
agaagaaatt 
ggtgctagta 
ttcaattgaa 
cgaagcatta 



cggaagtctc 
cgccgcgtgc 
aacaactgtg 
ggaggctcag 
gt gcacgcgt 
ggtctcctgg 
ccagacacag 
acctgcaatg 
ctggcagatg 
ggaagctact 
gaccaggatg 
agtgattctt 



cctggacgga 
ggagttgtta 
agatcggctg 
agaacttcta 
ctatcgccgg 
tacccaacaa 
tgcagattag 
actacgtggc 
tgctcaaggt 
gtgtcttcag 
agtgtctctc 
gggatgtgta 



agtggaaacg 
ctggttactt 
ctttgccaag 
cagtgtgttc 
ctgccgcatc 
taccaccgac 
gcgggtggag 
cttggtccac 
ggaagtcttc 
caatcaggga 
ttttcaagtc 
taatgtgtcc 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
430 
540 
600 
660 
720 
7 40 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 25: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 857 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 25: 



10 



ccattcaccatatgaggaacggagtaggaccaagggcagtgggcagcagtcagagcgggg 

ctccgaccgcacccctgagcgcagcgcaaggagaaccactccagtgaagggaccaaggag 

tccagcagcaactccctcagcaacagcagacatggggctgaggaacggggggctgcagac 

tcttcccacgggaagaaggcaagagacagcgagcgcaatcaccggaccacagaggccgag jS 

cccaagcctctggaagagccaaaacacgagaccaaaaagctgaagaatctttcagagtac 

gctcagacactacagctgggttggaatgggcttctggtgttgaaaaacagctgcttcccc 

acgtctatgcatatcctagagggggaccagggggtgatcagcagtctcctcaaagaccac 

acttctgggagcaagctgacccagctgaagatcgcccagcgccttcgactggaccagccc 

aagcttgacgaggtcacacgacgcatcaagcaggggagccccaacggctatgcggtcctc -° 

ttagccacccaggcaacccccagtgggcttggcactgaggggatgcccacagtagagccc 

ggtctgcagaggcggttctgaggaacctggtctcctacttgaaacagaagcaggccgcaa 

gggt gat cage ttgccagtgggggggtccaagggcagagacggcacaggcat get ctacg 

ccttcccaccctgcgacttttcccagcagtacctccagtcagcactaaggacattggggc 25 

aagcttagaagaagaacacattggtgatagtcatcgtcagagacactgcctagcccaagc 

ctgtctttcccagcgtc 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 26: , () 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 975 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel ^ 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 40 

(iii) HYPOTHETISCH: NETN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANlSMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 26: 



atgggctacaacctgagcccccagttcacccagcttctggtctcccgctactgcccacgc 
tctgccaatcctgccatgcagcttgaccgcttcatccaggtgtgcacccagctgcaggtg f, ° 
ctgacagaggccttccgggagaaggacacagctgtacaaggcaacatccggctcagcttc 
gaggacttcgtcaccatgacagcttctcggatgctatgacccaaccatctgtggagagtg 
gagtgcaccagggacctttcctggcttcttagagtgagagaagtatgtggacatctcttc 
ttttcctgtccctctagaagaacattctcccttgcttgatgcaacactgttccaaaagag r,s 
ggtggagagtcctgca teat age ca ccaaa tag tgaggaccggggctgaggccacacaga 
taggggcctgatggaggagaggatagaagt tgaatgtcctgatggccatgagcagt tgag 
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tggcacagcctggcaccaggagcaggtccttgtaatggagttagtgtccagtcagctgag 
ctccaccctgatgccagtggtgagtgttcatcggcctgttaccgttagtacctgtgttcc 
ctcaccaggccatcctgtcaaacgagcccattttctccaaagtggaatctgaccaagcat 

s gagagagatctgtctatgggaccagtggcttggattctgccacacccataaatccttgtg 
tgttaacttctagctgcctggggctggccctgctcagacaaatctgctccctgggcatct 
ttggccaggcttctgccctctgcagctgggacccctcacttgcctgccatgctctgctcg 
gcttcagtctccaggagacagtggtcacctctccctgccaatactttttttaatttgcat 

10 tttttttcatttggggccaaaagtccagtgaaattgtaagcttcaataaaaggatgaaac 
tctggaaaaaaaaaa 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 27: 



(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NErN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 27: 



agcaaaagagaagtttatttgtgcccagccattggtcaccttgggtgatgcaccagatag 
4: " caggcagatgttggttcattggccttcgtcctctttcctcctaaaataatattggcttta 
ccatcttaactcagctgtgggttttttgtgggttcttgtttgttttttggcatgaattgt 
catctttggtgtttttttaacccccagcccctcaaaaaaataaggcctccaggtatcaag 
gaacacacacacaggtgttctgaccagctcaggcttgccacagtgagcaactctgtggct 
.so atctcatattaggattttctgtccttaattttttgagcaaaatctggaaaatgtgaaagc 
atatttagattttatatactatctgaaatgtgatttgttaagattcttaaatttgggcct 
cttagaataattttgaatgagatctaccgactcacttgtgagaatatttttcacagatta 
tctttgggccttttcattagaaagctgtttgtttgtccccctgttggtacatttggttac 
ctcattttgccgtttcagattgtgaaagctcacaggggtgttttttggaatcatttgctg 
agtcattttctcaaatcatattccattgtatcagttaacatatagttttaaatgtatgta 
ttataaatatctgtaaccaaatcatttgaaggcttgataaatttttaacaaagtttgtac 
attttttatgaaagttactagtaatgctttactaagtagtgcaatgaatttttattttta 
atccctgtgcccaattttggagttgagagggttgttggtaataaatgtatgatgtacact 
6o taaaaaaaaaaaaa 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 28: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 802 Basenpaare 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 854 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 
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(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEFN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISiMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 28: 



tttttttcagagtgctagggctttattacaaatggagttgactgctagagaggcccttct 
ccaatctttcttctgtaccttcttccctcccaaagacatccctctaggggaggtcagtag 
gccattaggtaggaggaaatctggagagtgaaaaggggccttgcttttgtcaaagtcctc 
tgaaacaaccactgagtctgaaggctggctccagttgagaatcttctagtggaagaggtt 
tagctctcatcttcaaggtccttcatttctacatcctggggggcttttgtcttcttttgc 
cttttgagctgtggttcactagtcctggctggctttgaaggggcttccacttccatggct 
gtcttctctttctgggcaagccggatctgctggaggagttttctgcgcttcttccctgac 
agtgtaatgttggcacgtgcactggacgcccgcttcttgaggtggtgccgcgtgatcagc 
ccttggtctatcacagccccgaccacccggtgcctcagacgccgctcccgattcaacacc 
cgccggcgtttgaacagcttcttcttcagctccgtrcggggccggttgatctttcccccc 
ggagctcccatagtcgcgattccactccagttcacggtccgtacttccgctcagcgccgg 
atccgcgggctccgccccggccttccgcgggccaatcgcaactcgggggcgggtcctcgg 
gctatataaaggagctccgcggtgcgggaggcctttcggagggtggtgagctagtaagtg 
tggttttagctgtagtagccag 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 29: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE:807 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
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60 



6S 



(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 29: 



ca ggctgtcctggctg.ctctggggaLccqaaaSacJS?=f a ^tctgggagg C ggtg 
SStctgggcggcaccLtggJSSc?^ 




y^yyayyydgacacctcctcatagacgqcaaatocrrarrfh^, syy 
^gggcggatgccgggcatgagctgctg^JaactSr? 3 ?^ I ^agggagtctcccagc 

ggacaccaactgtgtcctgtgaatgtatLS a o aaa ^ 9 ? ^ gagCCCCCttttct 
ccatgtcttaggtgcagctg^gccacaaS?^^ tgagctgttccc gcctagcca ggg 

gtgagccccgggccgtqcatcrtrrri- ( -arT+-^^ I ^^acagt 

agctgcttcag?gaIStacaSta2^ 

ataaLggttfa^g"£a^ 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 30: 

(0 SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 777 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii> ™,^ n - rsr- ESTs toh — - - — 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 30: 
ccaactggcI^Lggc^ccc^^ 

gcccctcattccttccaagatgaaaaSJS?^^ Cattcag a "gaggaaagtctccct 
W^gggaggaagaagt^glal???^ 

tcaat g tt g aattttttc??LttaaaattLtLt g tcttata a ^ 
aatgatatagacgacagcactaorrrf^^ Z tatcttataaaatcaactaatcaaa 

gcttggacaatgaaacccfJIcl^g^lS?":???^???^^^^^ 9 ^^^ 
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tttggaatcttggggtgggggtcatctttggggattatggctgccacccgggatttgagt 
gtagggagtgtgggagcagccttggcagatggggcacccgtgccctgcaggtgttgacaa 
gatccgccatctgtaatgtccttggcacaataaaaccaaatgtcagtttcaaaaaaa 

(2) FN FORMAT I ON UBER SEQ ID NO: 3 1 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERJSTIK: 

(A) LANGE: 501 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 31: 



ccggattccgccccgcccgctgcgatccggttccgctccccacaacccgctctgtggcgg 
ggcttccggtcgggagggtccgccagctctcgcgtcctttgctgggtccagacaccggtt 
ccgttgcaaacatttttaaagggctggttattcttcctgaaatgagtttggtgattagaa 
atctacagcgagtcatccccatcaggagagcgccacttcgcagtaagatcgagattgtaa 
ggaggattttaggagtgcagaaatttgacctggggatcatctgtgttgacaacaagaata 
ttcagcacattaatagaatctacagagatagaaatgtcccaaccgatgtgctttcttttc 
catttcatgagcatctgaaagcaggtgaatttccccagcctgatrttccagatgactaca 
atttgggagacattttcctaggagtggagtatatcttccatcagtgtagagaagatgaag 

attacaatgacgtcctgactg 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 32: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERJSTIK: 

(A) LANGE: 1 104 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A)ORGANISMUS: MENSCH 



99 



BNSDOCID: <DE_1 981 1 1 94A1 J_> 



DE 198 11 194 A L 



# 



20 



25 



40 



45 



50 



55 



(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 32: 

attttgaccctaaacttttggaaggaaaagtaaaggaggatcctgaccagggggaatcca 
tgaaacctttaacctttgcaaggttctacttgccaattctggttcccagcgcaaagaagg 
ccatatacatggatgatgatgtaattgtgcaaggtgatattcttgccctttacaatacag 
cactgaagccaggacatgcagctgcattttcagaagattgtgattcagcctctactaaag 
ttgtcatccgtggagcaggaaaccagtacaattacattggctatcttgactataaaaagg 
aaagaattcgtaagctttccatgaaagccagcacttgctcatttaatcctggagtttttg 
ttgcaaacctgacggaatggaaacgacagaatataactaaccaactggaaaaatggatga 
aactcaatgtagaagagggactgtatagcagaaccctggctggtagcatcacaacacctc 
ctctgcttatcgtattttatcaacagcactctaccatcgatcctatgtggaatgtccgcc 
accttggttccagtgctggaaaacgatattcacctcagtttgtaaaggctgccaagttac 
tccattggaatggacatttgaagccatggggaaggactgcttcatatactgatgtttggg 
aaaaatggtatattccagacccaacaggcaaattcaacctaatccgaagatataccgaga 
tctcaaacataaagtgaaacagaatttgaactgtaagcaagcatttctcaggaagtcctg 
gaagatagcatgcgtgggaagtaacagttgctaggcttcaatgcctatcggtagcaagcc 
atggaaaaagatgtgtcagctaggtaaagatgacaaactgccctgtctggcagtcagctt 
cccagacagactatagactataaatatgtctccatctgccttaccaagtgttttcttact 
acaatgctgaatgactggaaagaagaactgatatggctagttcagctagctggtacagat 

aattcaaaactgctgttggttttaattttgtaacctgtggcctgatctgtaaataaaact 
tacatttttcaaaaaaaaaaaaaa 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 33: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 809 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 33: 

GCCATCCTTTATCATCCACAGCAATCCCATCTGGTTGGGAGCACTGCTCTGGGTCTCACA 
CTGCCCCTCCTCTATCCTAGGGAGCCTGAGGCCCAGGGGTGGAAAGATCCAGTTGCGGGT 
GGGGGGTAGTGAACCGTGCAGGATAATGAAAGCAACTTGCTTTGGAAATGACCTACCGCT 
ACCCGTTGTCTGAGACTGAGATTATCTCAGACTGTCTTCTGGCTTCTGCCAAAACACTCC 
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CTTAACAGAAAGCACCGAGGGGATGGGGGTAGGGGGGTTGGGGAGAGTGAGGCTTGAGTG 
TGAAGGAAGTCTCATATATGCAGAGCTGAAATCTCCCTCTTTGTATGTCCACACTTTTGT 
CTTGTTCTCTAGACTGATTCTTGCTATTCCAAATCCTCTTCCACGTTGACAGCCCTTCAG 
ATATTTCAACACTCCTCTCAGCATCCTCCACTTCCCCCATCTCTCCAAGCTGAACTTGGT 
TCACAGGGTGGGATTGTGTATGTGCATGCAGGAGGTGGGGGTGGACAGTGCCCTGGGCTG 
GAATCCCCCTTAGTTCTAAGTGCCTCCTTGCCCGCAGCTTCGAGAGCTGTGCCCAGGAGT 
GAACAACCAGCCCTACCTCTGTGAGAGTGGTCACTGCTGCGGGGAGACTGGCTGCTGCAC 
CTACTACTATGAGCTCTGGTGGTTCTGGCTGCTCTGGACTGTCCTCATCCTCTTTAGCTG 
CTGTTGCGCCTTCCGCCACCGACGAGCTAAACTCAGGCTGCAACAACAGCAGCGGCACGT 
GGAAATCAACTTGTTGGCCTATCATGGGG 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 34: 

(i) SEQUENZ CHARAKTER1STIK: 

(A) LANGE:580 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergesteilte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERXUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERXUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 34: 

AGGCGGCGCACTGAGGCGGGCAGGCGCTGCGGCAGGAGGGAAGATGGCGGACGAGGAGAA 
GCTGCCGCCCGGCTGGGAGAAGCGCATGAGCCGCAGCTCAGGCCGAGTGTACTACTTCAA 
CC ACATCACTAACGCCAGCCAGTGGGAGCGGCCCAGCGGCAACAGCAGCAGTGGTGGCAA 
AAACGGGCAGGGGGAGCCTGCCAGGGTCCGCTGCTCGCACCTGCTGGTGAAGCACAGCCA 
GTCACGGCGGCCCTCGTCCTGGCGGCAGGAGAAGATCACCCGGACCAAGGAGGAGGCCCT 
GGAGCTGATCAACGGCTACATCCAGAAGATCAAGTCGGGAGAGGAGGACTTTGAGTCTCT 
GGCCTCACAGTTCAGCGACTGCAGCTCAGCCAAGGCCAGGGGAGACCTGGGTGCCTTCAG 
CAGAGGTCAGATGCAGAAGCCATTTGAAGACGCCTCGTTTTGCGCTGCGGACGGGGGAGA 
TGAGCGGGCCCGTGTTTCACGGATTCCGGCATCCACATCATCCTTCCGCACTTGAGTGAG 
GGTGGGGAGCCCAAGCCTGGCCTCGGGGCAGGGAGGGCGG 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 35: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE:S25 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
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hergestellte partielle cDNA 
(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

5 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 
i o (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



15 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 35: 

TGGAAATCATGGCAACTACACAGGATGTTGCTTACCAGGACGGAGTTTTGGTATCTTAGT 

ACTGAAGTTAGCACTATGTTTACATGCAAAAGATTAAGGAAAAAACCCTTAAAGTGGACA 

GGTATCCAAAGTTCATTTTCTGTGACTCATCAAAGTGACAAAAGACTTGTAACAACTTTG 

GCTGGACTTTTTTCATTTTACAACAGTTCATCCATTCACAATGATTTTGTTCTCTGCTCC 

ATATTTTTTAATCCCTTAAGCATTTGATGAAACACTCTTTAGTGCTATATGCATTTTCTT 

ACTTTTGTTAAAAATGTGACAATTGTCAAAAAATGCACTAAAATGTAAATGGAGATTGAA 

CAAGTTCACTTTCCAGCTTATAGGCAACTTTATACAGACTTGAACATTTTCTCCAGTTGT 

TTAGTAAAAGTGAAAGAGAAAGGGTTTTTCCTGCCACAGGATATAACTTTTTTTTATATA 

ACAAGCATAACACACCACTGCTTTTGGTGGAAAAGTGCAGAATAGTATGTACCTTTTATG 

AAGAAAAATGTAATTTACAATATTCAGTGAGAATGTTACTGCTGATTTTCTTTTCCAAGG 

TGTAGAATATTCTTTGATTTATAGAATTCATTTTTGACCCAGATGATGGTTCCTTTACAG 

AACAATAAAATGGCTGAACATTTTCACAAATAGAGTGTAACGAAGTCTGGATTTCTGATA 

CCTTGTCATTTGGGGGATTTTATTTTACTTTGTTGCTTTAAAATTCAATGCAGAGAAGTT 

GTTGACTGTAGGGGAAATAAAGTTAATTCAAATTTTGAAAAAAAA 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 36: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE:798 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembiierung und Editierun^ 
hergestellte partielle cDNA ° 

(iii) HYPOTHETISCH: NErN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 36: 
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AGCTTTTGTTCACACTTTAAATAGCAGTCCCAGAATGATTTCACTACAGACTCTCTGGAA 
AGCCTGGGAGCTGAATTCCGGAAGATCCCCACATCGATGAAAGCAAAGCGAAGCACCAAG 
CCATCATCATGTCCACGTCGCTACGAGTCAGCCCATCCATCCATGGCTACCACTTCGACA 
CAGCCTCTCGTAAGAAAGCCGTGGGCAACATCTTTGAAAACACAGACCAAGAATCACTAG 
AAAGGCTCTTCAGAAACTCTGGAGACAAGAAAGCAGAGGAGAGAGCCAAGATCATTTTTG 
CCATAGATCAAGATGTGGAGGAGAAAACGCGTGCCCTGATGGCCTTGAAGAAGAGGACAA 
AAGACAAGCTTTTCCAGTTTCTGAAACTGCGGAAATATTCCATCAAAGTTCACTGAAGAG 
AAGAGGATGGATAAGGACGTTATCCAAGAATGGACATTCAAAGACCAAGTGAGTTTGTGA 
GATTCTAACAGATGCAGCATTTTGCTGCTACCTTACAAGCTTCTCTTCTGTCAGGACTCC 
AGAGGCTGGAAAGGGACCGGGACTGGAAAGGGACCAGGACTGAACAGACTGGTTACAAAG 
ACTCCAAACAATTTCATGCCCTGTGCTGTTACAGAGGAGAACAAAATGCTTTCAGCAAGG 
ATTTGAAAACTCTTCCGTCCCTGCAGGAAAGGATTGACGCTGATAGAAGAGCCTGGACAG 
ATGTAATGAGAACTAAAGAAAACGATGGCTGGAGATGACATTTATCCAGGGTCACTTTGT 

CAGGCCCTAGGACTTAAA 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 37: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 456 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzeinen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEOUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ IDNO:37: 

GATTATTGCAAAAAGGGCACGGGGCAGAGGGACTATGTTGTGAGCCTGCGAAAGAAGTTT 
GTGTGGGGACTGTGGGCAGTGAATGCGTTGGGAACAATATGGAAAACTGGGAGCTGCCTT 
GGAATCTACAGGGCCGGGCTGAAGAAAAGAAGAATGGTATTCATGCAGTTCCCATTTTAC 
AGATGAAAACAAGAGGACTTTTTCTGTGAAGTCAAGAAAGTGGTTACAATGGTACTTTCA 
GCCTGTCCGAATTATGTATTGCCCCTCCCCTTTTTATTAATAACATTGAAGTGTGATGGG 
ACAACCACTGAAGCCGTCTGTTGAAACCTGCTGGGACTTTTTAGCCATTCTCTTCAACAT 
AAAGAATGGGTGTTTTTGGAGGGGGTGAGAGGAATGGGGAAATGTTGTCAAAGAGTACAA 
TGTTTTAGTTGAGACAGGAGGAATATATTTTGTTGA 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 38: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1742 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 
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(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierunc 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(iii) ANTI-SENSE: NErN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 38: 



aatttatttt 

agagaaagct 

aagcaggtcc 

caggaggtgg 

gctggagagg 

actcgcccca 

tgctgcactt 

tccaccccag 

tctgggtcct 

ttctccatga 

agagtgggct 

ctgagagcct 

aaactcagat 

aaatgggcca 

aagtgaaagg 

aggtagatag 

ctgatcttgt 

caagaagtac 

gcagctctcc 

tgaagacatg 

gatgtccaag 

ggatatgctc 

gtgtgggctg 

ggaactgaca 

cctgctggtc 

gttccctgtc 

tagggcgagc 

tggaattggc 

gagggtctgg 

ggc 



tttttcatgg 

gcaaaaagtg 

cttgcccaga 

caggggccaa 

tagcgctcgc 

tgaagacagg 

caaagaccag 

tctctgtcag 

ctgtcagccc 

ttgagagcat 

ggaacttgga 

gttccatgtc 

tgtgggagag 

cagggtactt 

gttccattct 

cattgaggag 

tgttggtgtt 

cctgtggccc 

cacaatctga 

gaacaggctc 

ttccagccca 

tcaatcatgg 

acagaggacc 

gagactgggg 

tttgaagtgc 

ttcatggggc 

gctacctctc 

ccctgccacc 

ggcaagggac 



tctgtcaggt 

gtttggagag 

ccctcaggga 

gtccaggcag 

cctaacctga 

gaacttgtgc 

cagggtgcgg 

ttccagcact 

acacaggtta 

atcctggctg 

catctccagt 

ttcaagacga 

ctgcagctgc 

cttgctattc 

ggttttcttg 

gacaaggcgg 

cttggccacc 

atttcattga 

gtttggtgat 

tcagcccttc 

ctctcctaac 

agaaat tgga 

cagatcttca 

tggaggcggc 

agcagccctt 

gagtatatga 

cagcctcagc 

tcctgcctca 

cgtgcttcta 



tttatttata 

catggcaggg 

gcccttttgg 

gcagcagcag 

tcctgcaggt 

tgctggtccc 

gccacagaga 

gtctggtgct 

aggtcataag 

gtcgtcactt 

ttctccatga 

tgtttcaggt 

cccaccttgg 

atcatgggca 

ggatcaaatg 

gtatcggagg 

caggtgttga 

ccaaactttg 

cctggtaccc 

tgttttcaag 

actaccccgc 

attcttcgat 

ggtttctgcg 

tgcagcctcc 

cctctt cgtg 

ccccagggcc 

tct tcagt tg 

ggtgtccgct 

at taagccct 



gagtctggtg 

ccatggagaa 

tggatagcgg 

ggctgcaact 

ctcaggccct 

agagcacgaa 

tggcggaggc 

gcatcgcaga 

aaaaatcgaa 

tgatgcgggg 

tggccttgaa 

tctggggtac 

ctttcaaagt 

cttttataac 

ttgtcttcca 

gcagactgtc 

tgagctccaa 

aaagccaagg 

cagaacctga 

gccatcatgg 

atcaaagtga 

ttttcttatg 

atgcagcacc 

gccatctctg 

ctctgggacc 

tgagacctgc 

cagccctgct 

atccaccaaa 

tcttccaatg 



ss (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 39: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE:802 Basenpaare 
60 (B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

6 . (ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



aacttgaact 
gggctaatag 
acacctgagg 
gagagctgag 
ggggtcatat 
gaggaagggc 
tgcagccgcc 
aacctgaaga 
gaattccaat 
tagtgttagg 
aacagaaggg 
caggatcacc 
ttggtcaatg 
tgagtttttg 
cttggcactc 
tagcagccgg 
agttgaatag 

tggggcagct 

aacatcgtct 
agaaactgga 
cgaccagcca 
acct taacct 
agacagtgct 
tggcccgcac 
agcagcacaa 
aggatcaggt 
gctgcctgcc 
agggctccct 
ggccttgcat 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1743 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HE RK UN FT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 39: 



CTTGACTCCGCCCTCTCTCCCTCTGCCCGCTTTCAATAAGAGGCAGAGACAGCAGCCAGA 
GGAACCGAGAGGCTGAGACTAACCCAGAAACATCCAATTCTCAAACTGAAGCTCGCACTC 
TCGCCTCCAGCATGAAAGTCTCTGCCGCCCTTCTGTGCCTGCTGCTCATAGCAGCCACCT 
TCATTCCCCAAGGGCTCGCTCAGCCAGATGCAATCAATGCCCCAGTCACCTGCTGTTATA 
ACTTCACCAATAGGAAGATCTCAGTGCAGAGGCTCGCGAGCTATAGAAGAATCACCAGCA 
GCAAGTGTCCCAAAGAAGCTGTGATCTTCAAGACCATTGTGGCCAAGGAGATCTGTGCTG 
ACCCCAAGCAGAAGTGGGTTCAGGATTCCATGGACCACCTGGACAAGCAAACCCAAACTC 
CGAAGACTTGAACACTCACTCCACAACCCAAGAATCTGCAGCTAACTTATTTTCCCCTAG 
CTTTCCCCAGACACCCTGTTTTATTTTATTATAATGAATTTTGTTTGTTGATGTGAAACA 
TTATGCCTTAAGTAATGTTAATTCTTATTTAAGTTATTGATGTTTTAAGTTTATCTTTCA 
T GGT A.C T AGT GT T T T T TAG AT AG AG AG AC T T GGGG AAAT TGCTTTTCCTCTT G AAC C AC A 
GTTCTACCCCTGGGATGTTTTGAGGGTCTTTGCAAGAATCATTAATACAAAGAATTTTTT 
TTAACATTCCAATGCATTGCTAJ\AATATTATTGTGGAAATGAATATTTTGTAACTATTAC 
AC C AAAT AAAT AT AT T T T T G T A 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 40: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1183 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 40: 
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gccaatcgaatcgtcctgggaggcttttcacagggcggggccctgtccctctacacggcc 

ctcacctgcccccaccctctggctggcatcgtggcgttgagctgctggctgcctctgcac 

cgggccttcccccaggcagctaatggcagtgccaaggacctggccatactccagtgccat 

ggggagctggaccccatggtgcccgtacggtttggggccctgacggctgagaagctccgg 

tctgttgtcacacctgccagggtccagttcaagacatacccgggtgtcatgcacagctcc 

tgtcctcaggagatggcagctgtgaaggaatttcttgagaagctgctgcctcctgtctaa 

ctagtcgctggccccagtgcagtaccccagctcatgggggactcagcaagcaagcgtggc 

accatcttggatctgagccggtcgagcccctgtccccacccttcctgacctgtccttttc 

ccacaggcctctgggggcaggtggcaaggcctggccgggccttccttcctggccttagcc 

acctggctctgtctgcagcaggggcaggctgctttcttatccatttccctggaggcgggc 

ccccctggcagcagtattggaggggctacaggcagctggagaaaggggcccagccgctga 

cccactcactcaggacctcactcactagccccgctttgggccccctcctgtgacctcagg 

gtttggcccatggggccctcccaggcccctgccccaactgattctgcccagataatcgtg 

tctcctgcctccactcagctgcttctcagtcatgaatgtggccatggccccggggtcccc 

ttgctgctgtgggctccctgtccctgggcaggagtgctggtgaggaggtggagccttttg 

aggggggccttccctcagctgtttccccacactggggggctgggccctgcctccccgtta 

ccctccttccctgcaggcctggagcctgtagggctggactgaggttcaggtctcccccca 

gctgtctcacccccactttgtccccactctagagcagggaggcagtgggggaggagttgt 

gtctcgtcttctgtctccatgtggtttttgggtgtttttcttgttgtgtcctggattccg 

ataaaattaaagaaattgcttcctcaaaaaaaaaaaaaaaaaa 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO:41: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERJSTIK: 

(A) LANGE:768 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
- ?5 (C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
4o hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

45 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

50 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 41: 



6o gtttrtttttttact ^ ca ^ aaaat:t gg t: gg tatt ttcacattcatagtgtttctatccaa 
tttcagtacccacatttaatgaggaaaaaatgttttaccaatgaaggaggaattcttaaa 
ttagctgtaatgttaggttggagaaaatttggtatttagggtattttcaaggtaccatca 
aatcagatttctgtttttttgttaaaaaaaatttttttaatcagtattgtttttacaagt 
aatatactttgaaactcttgaactaatagtctcaaaaactctagaggacagtctgagaac 

r>5 ac g tatt tctattgttctaaataaatacatgtttttgaatagttcaatcatgaattattg 
actatgtcttcatcaaaagtgttaatccctctcagggtctctggtgaagaccttcaagag 
cttggttttttctcccaggaaattggaaggtagaattgtaaattcatagaacttctttta 
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taatggtgtacctcagcagctgcctttcaatttatgccaagtccttacagagtttatact 
tgaatagtaaatatgtcttctgagttttacagtgtcttaaactcaatgcacatttttttt 
tcttctt tttccaccccttcttgtttgtagttcattatacctgtcctattacagaactga 
tttccttcctggctgtacatgttggggtgctggatttttttccgtgtctttagtcttcgg 
atacatgttctcttctttagcttgtggtgaatacagtaatttgcattg 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 42: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1029 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 42: 

ccctgctgtgaagtcctggcaggtgttggtaatgtgtggaaatgcagtcagcaagtttgc 
tggggagtttgataaaagtataaaacaaaacaaaaaaagcctcggtataattttgttcca 
cgacttcttctgtagctttacaccagaaggaaggaatgggctacagcaggtagtggagga 
agaggggggtgagcaggtgtattaaaatagcttacgggtaaggcctaaaaggtcacccct 
cggccccctctccaaaagaagggcatgggcacccccaggagaggatggccccaaaaacct 
tatttttatacatgagagtaaataaacatattttttttacaaaaataacttctgaattta 
tcagtgttttgccgttaaaaatattcctctatagtaaattatttattggaagatgacttt 
tttaaagctgccgtttgccttggcttggtttcatacactgatttatttttctatgccagg 
cagtagagtctctctgcctctgaggagcaggctacccgcatcccactcagcccctcccta 
cccctcaagatttgatgaaaattccaaccatgaggatgggtgcatcggggaagggtgaga 
aggagagcctgcctgctcagggatccaggctcgtagagtcactccctgcccgtctcccag 
agatgcttcaccagcacctgcctctgagacctcgctctctgttccagcaaccctggttgg 
ggggtcagacttgatacactttcaggttgggagtggacccaccccagggcctgctgagga 
cagagcagccaggccgtcctggctcactttgcagttggcactgggttggggaggaagaga 
gctgatgagtgtggcttccctgagctggggtttccctgcttgtccagttgtgagctgtcc 
tcggtgttaccgaggctgtgcctagagagtggagatttttgatgaaaggtgtgctcgctc 
tctgcgttctatcttctctctcctccttgttcctgcaaaccacaagataaaggtagtggt 
gtgtctcga 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 43: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE:736 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung unci Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

5 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEFN 

io (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

, s (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 43: 



attcctgggttgaaatattttgtagggattgcttattatattattttagctgatgaacct 
caggacaacggctacagacacacacatacatacacgcacacaaaatctcagctgttgaag 

is agtgggcttggaatcagacttctgtgtccagtaaaaaactcctgcactgaagtcattgtg 
acttgagtagttacagactgattccagtgaacttgatctaatttcttttgatctaatgaa 
tgtgtctgcttaccttgtttccttttaattgataagctccaagtagttgctaattttttg 
acaactttaaatgagtttcattcacttcttttacttaatgttttaagtatagtaccaata 

, () atttcattaacctgttctcaagtggtttagctaccattctgccatttttaatttttattt 

aattttatttgcttgagcacactgatcaaccactgaactgccttcttccattgtcctgca 

atgatataagggttacatttttgtgtatatggctttcatagttgggatttcagagcactg 

ataccagatattttcagtttgttctctgggggaatttcatttgcatctatgtttttagct 

atctgtgataacttgttaaatattaaaaagatattttgcttctattggaacatttgtata 

ctcgcaactatatttctgtaaacagctgcagtcaaaaataaaacactgaaagttttcatt 
ttgcagtggaaaaaaa 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 44: 

40 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE:1216 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

4 " (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

.so 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

60 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



ro (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 44: 
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aactgttccattttccgtatctgcttcgggcttccacctcatttttttcgctttgcccat 

tctgtttcagccagtcgccaagaatcatgaaactcgccagtggaagcaccgccaccgccg 

ccgcggccccagctgcgcgctgaaggccggcaagacagcgagcggtgcgggcgaggtggt 

gcgctgtctgtctgagcagagcgtggccatctcgcgctgaagggggcggggcacctggcc 

tgccctgctggacgagcagcaggtaaacgtgctgctictacgacatgaacggctgttactc 

acgcctcaaggagctggtgcccaccctgccccagaaccgcaaggtgagcaaggtggagat 

tctccagcacgtcatcgactacatcagggaccttcagttggagctgaactcggaatccga 

agttggaacccccgggggccgagggctgccggtccgggctccgctcagcaccctcaacgg 

cgagatcagcgccctgacggccgaggtgagatccagatccgaccactagatcatccttat 

accgacggggaaacggaggccagagagggcgtgggcgcttgcaccacttccgtcccatcc 

ttgcgggtacctggctatgcgggggtgcctaaggagcctggaaaaagcgctcccccgtcg 

tgcttcctggggaagggggcgttcgctgcgctcggagcggcgtcccttccaacccgccgg 

tctcatttcttctcgttttcacaggcggcatgcgtucctgcggacgatcgcatcttgtgt 

cgctgaagcgcctcccccagggaccggcggaccccagccatccagggggcaagaggaatt 

acgtgctctgtgggtctcccccaacgcgcctcgccggatctgagggagaacaagaccgat 

cggcggccactgcgcccttaactgcatccagcctggggctgaggctgaggcactggcga 

ggagagggcgctcctctctgcacacctactagtcaccagagactttagggggtgggattc 

cactcgtgtgtttctattttttgaaaagcagacat^utaaaaaatggtcacgtttggtgc 

ttctcagatttctgaggaaattgctttgtattgta-attacaatgatcaccgactgaaaa 

tattgttttacaatagttctgtggggctgtttttt-gttattaaacaaataatttagatg 

gtgaaaaaaacaaaaaa 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 45: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE:! 158 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 45: 

GGACCGTGTGTCGGCCGTGGCGCTGCCCAAGCTGCCCATCTCGCTCACCAACACCGACCT 
CAAGGTGGCCAGCGACACACAGTTCTACCCTGGCCTCGGGCTGGCCCTGGCCTTCCACGA 
CGGCAGCGTCCACATCGTGCACCGGCTCTCACTGCAGACCATGGCCGTCTTCTACAGCTC 
CGCGGCCCCGAGGCCTGTGGATGAGCCGGCCATGAAGCGCCCCCGCACCGCGGGCCCCGC 
CGTCCACTTAAAGGCTATGCAGCTATCGTGGACGTCACTGGCCCTGGTGGGGATTGACAG 
CCACGGGAAGCTGAGCGTGCTCCGCCTCTCACCTTCCATGGGCCACCCGCTGGAGGTGGG 
GCTGGCGCTGCGGCACCTGCTCTTCCTGCTGGAGTACTGCATGGTGACCGGCTACGACTG 
GTGGGACATCCTGCTGCACGTGCAGCCCAGTATGGTACAGAGCCTGGTGGAGAAGCTGCA 
CGAGGAGTACACGCGCCAGACCGCTGCCCTGCAGCAGGTCCTCTCCACCCGGATCCTGGC 
CATGAAGGCCTCGCTCTGCAAGCTGTCGCCCTGCACGGTGACCCGCGTGTGCGACTACCA 
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CACCAAGCTCTTCCTCATCGCCATCAGCTCCACCCTGAAGTCGCTGCTGCGCCCCCACTT 

TCTCAACACGCCTGACAAGAGCCCCGGCGACCGGCTGACCGAGATCTGCACCAAGATCAC 

CGACGTCGACATTGACAAGGTCATGATCAACCTCAAGACGGAGGAATTTGTGCTGGACAT 

GAACACACTGCAGGGCGCTGCAGCAGCTCTTGCAGTGGGTGGGCGACTTCGTGCTGTACC 

TGCTGGCCAGCCTACCCAACCAGGGTTCCCTGCTGAGGCCGGGCCACAGCTTTCTGCGGG 

ACGGCACCTCGCTGGGCATGCTTCGGGAATTGATGGTGGTCATCCGCATCTGGGGCCTTC 

TGAAGCCCAGCTGCCTGCCCGTGTATACGGCCACCTCGGATACCCAGGACAGCATGTCCC 

TGCTCTTCCGCCTGCTCACCAAGCTCTGGATCTGCTGTCGCGATGAGGGCCCAGCGAGCG 

AGCCGGACGAGGCGCTGGTGGATGAATGCTGCCTGCTGCCCAGCCAGCTGCTTATCCCCA 
GCCTGGACTGGCTGCCAG 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 46: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 689 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembiierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 46: 



AGAGCGGCCGCCCCTCTTTTTTTCTCTTTCTTTTTTTTTTTTTTTGCATATCAGAAATGC 
ATTTTAATTTTTATTTGAAAACAACTTAAATTTTTAGACAAATGATTTTAGTATATAAAT 
TTGCTTTTGTTTTTATACAGAATATAAAGATTTCCCTCATTAATCTTCCATGTGAAGGGT 
ATTACAAGCCTGGAGGAAGATACTTTCTGCACACAAGTATGTATCTTATGTGTGCAGT AT 
TGGAAACCAATGGTGTAGTGCTCCTACACATAAATGGGGTCAAGTGACATCACAAATTAA 
AAGGGGGAAAGAGAAAT AT T CT AGT T AAT C AGATGC AAGAAGC AAAC AAGAC GC AAAAAC 
TGTGCAAATAAGACCAAGCCAGTAACTTTAGTTACGACACTGCAGATTACACTGGAATAA 
CAGGTTTGTGAGGCTATAGTGTGCACCACATTAAAACAGCAAGAAAGAGCTATTTATATA 
GAAAGGCTGGAATGAGGGATTTTTACTAAAGCAAATTAACTTCTTGTCAACTGCCAAAAC 
AAAACAAAACTGAGCATATGAGTGTTAGTATACTGAAGGCATGTTATACCAGTTTCTGTG 
CAGCATGCTAAAAGTTAGAACTTCTTCACTGGTGCTTATCAATCATTAAT AGTCACGTTT 
TTGCCCCTTCTTGCCAAATTTCGAGGCAT 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 47: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1223 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
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(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte nartielle cDNA 

(iii) HYPOTHET1SCH: NEFN 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKITNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 47: 

TGA^GAACTACCTAAGAAGGTCACACCCTCTTCATTCACTTCAGAAATAATACCAACAAC 

TGGAGGGAGATCCCAGAAAACCTGATGGACCAGTACAGCGAGGTTAATGCCATCAGCACC 

GCCTGCTCCAACGGAGTTCCAGAGTGTGAGGAGATGGTCTCTGGCCTTTTCAAGCAGTGG 

ATGGAGAACCCCAATAATAACCCGATCCACCCCAACCTGCGGTCCACCGTCTACTGCAAC 

GCTATCGCCCAGGGCGGGGAGGAGGAGTGGGACTTCGCCTGGGAGCAGTTCCGAAATGCC 

ACACTGGTCAATGAGGCTGACAAGCTGCGGGCAGCCCTGGCCTGCAGCAAAGAGTTGTGG 

ATCCTGAACAGGTACCTGAGCTACACCCTGAACCCGGACTTAATCCGGAAGCAGGACGCC 

ACCTCTACCATC^TCAGCATTACCAACAACGTCATTGGGCAAGGTCTGGTCTGGGACTTT 

GTCCAGAGCAACTGGAAGAAGCTTTTTAACGATTATGGTGGTGGCTCGTTCTCCTTCTCC 

AACCTCATCCAGGCAGTGACACGACGATTCTCCACCGAGTATGAGCTGCAGCAGCTGGAG 

CAGTTCAAGAAGGACAACGAGGAAACAGGCTTCGGCTCAGGCACCCGGGCCCTGGAGCAA 

GCCCTGGAGAAGACGAAAGCCAACATCAAGTGGGTGAAGGAGAACAAGGAGGTGGTGCTC 

CAGTGGTTCACAGAAAACAGCAAATAGTCCCCAGCCCTTGAAGTCACCCGGCCCCCATGC 

AAGGTGCCCACATGTGTCCATCCCAGCGGCTGGTGCAGGGCCTCCATTCCTGGAGCCCGA 

GGCACCAGTGTCCTCCCCTCAAGGACAAAGTCTCCAGCCCACGTTCTCTCTGCCTGTGAG 

CCAGTCTAGTTCCTGATGACCCAGGCTGCCTGAGCACCTCCCAGCCCCTGCCCCTCATGC 

CA^CCCCGCCCTAGGCCTGGCATGGCACCTGTCGCCCAGTGCCCTGGGGCTGATCTCAGG 

GAAGCCCAGCTCCAGGGCCAGATGAGCAGAAGCTCTCGATGGACAATGAACGGCCTTGCT 

GGGGGCCGCCCTGTACCCTCTTTCACCTTTCCCTAAAGACCCTAAATCTGAGGAATCAAC 

AGGGCAGCAGATCTGTATATTTTTTTCTAAGAGAAAATGTAAATAAAGGATTTCTAGATG 

AAAAAAAAAAAAAAT T AG AAAAA 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 48: 

(i) SEQUENZ CHARAKTER1STIK: 

(A) LANGE: 958 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEFN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 48: 



GTTGTGGAGGGCCCAGATTGTGGCCACCACGGTGATGCTGGAGCGGAAGTGCCTCGCTGC 
CTGTGGCCTCGCTCCGGGATCTGCGGACGGGAGTGTGGCCTGGGAGACCGCTGGTTCCTG 
CGGGTGGAAGACAGGCAAGATCTCAACCGGCAGCGGATCCAACGCTACGCACAGGCCTTC 
CACACCCGGGGCTCTGAGGATTTGGACAAAGACTCAGTGGAAAAACTAGAGCTGGGCTGT 
CCCTTCAGCCCCCACCTGTCCCTTCCTATGCCCTCAGTGTCTCGAAGTACCTCCCGCAGC 
AGTGCCAATTGGGAAAGGCTTCGGCAAGGGACCCTGAGGAGAGACCTGCGTGGGATAATC 
AACAGGGGTCTGGAGGACGGGGAGAGCTGGGAATATCAGATCTGACTGCGTGTTCTCACT 
TCGCTTCCTGGAACTTGCTCTCATTTTCCTGGGTGCATCAAACAAAACAAAAACCAAACA 
CCCAGAGGTCTCATCTCCCAGGCCCCAGGGGAGAAAGAGGAGTAGCATGAACGCCAAGGA 
ATGTACGTTGAGAATCACTGCTCCAGGCCTGCATTACTCCTTCAGCTCTGGGGCAGAGGA 
AGCCCAGCCCAAGCACGGGGCTGGCAGGGCGTGAGGAACTCTCCTGTGGCCTGCTCATCA 
CCCTTCCGACAGGAGCACTGCATGTCAGAGCACTTTAAAAACAGGCCAGCCTGCTTGGGC 
GCTCGGTCTCCACCCCAGGGTCATAAGTGGGGAGAGAGCCCTTCCCAGGGCACCCAGGCA 
GGTGCAGGGAAGTGCAGAGCTTGTGGAAAGCGTGTGAGTGAGGGAGACAGGAACGGCTCT 
GGGGGTGGGAAGTGGGGCTAGGTCTTGCCAACTCCATCTTCAATAAAGTCGTTTTCGGAT 
CCCTAAGCGGGAAAAAGGGTACGAGAGGTGAGTTCGAAACAGACCAGCGGGACTGGCC 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 49: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE:572 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 49: 



GCCCCCTCCTCTAGCTGTGGGGGTGAGGGTCCCATGTGGTGGCACAGGCCCCCTTGAGTG 
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GGGTTATCTCTGTGTTAGGGGTATATGATGGGGGAGTAGATCTTTCTAGGAGGGAGACAC 
TGGCCCCTCAAATCGTCCAGCGACCTTCCTCATCCACCCCATCCCTCCCCAGTTCATTGC 
ACTTTGATTAGCAGCGGAACAAGGAGTCAGACATTTTAAGATGGTGGCAGTAGAGGCTAT 
GGACAGGGCATGCCACGTGGGCTCATATGGGGCTGGGAGTAGTTGTCTTTCCTGGCACTA 
ACGTTGAGCCCCTGGAGGCACTGAAGTGCTTAGTGTACTTGGAGTATTGGGGTCTGACCC 
CAAACACCTTCCAGCTCCTGTAACATACTGGCCTGGACTGTTTTCTCTCGGCTCCCCATG 
TGTCCTGGTTCCCGTTTCTCCACCTAGACTGTAAACCTCTCGAGGGCAGGGACCACACCC 
TGTACTGTTCTGTGTCTTTCACA.GCTCCTCCCACAATGCTGAATATACAGCAGGTGCTCA 
ATAAATGATTCTTAGTGACTTTAAAAAAAAAA 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 50: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERJSTIK: 

(A) LANGE:1 185 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK.ULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NErN 
(iii) ANTI-SENSE; NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 50: 

ACCATAGATTTATTT-TAAAAGGGAAAATCTCACACATAATTAAGCAGTGGAAAATGTGCT 

CAATGCTATGGTGCGTCAGGCCCTCTGTCTACCAGGTTTCTCCCGCTTTCTGCAGAGCTG 

TGGACCCTGTACGTACCAAACAGGTGAACTTGGTCCATCTTTCCTTCTTCCTTTTTTTGC 

ACATTTGCATTTATATCTTCCTGTACTAAAAuAAAuAAAi lATTTATAATTGGGGTGACA 

ATATAAAGGAACAAAAGATGGGGCAATAGTTGCTTCCTAGCTGGAGCTGTAAGTCCATGT 

TACAGAAACTCACTATTTAAAAAGTTTTAAAAGATTTATGAACCTTGTCCTACAATTCGC 

TGAATACTTATTTGTCTTTTAAACTCCCCTCGGTGTATGGATCATCTTCGTCAGAATGCC 

GTTGTTTCATTGTGAATCAGGGGAAAATGTTAATCATTTGGAGACTGTTTTCTTATTACC 

AAATGTACAATCCATAAGACAACTGAAAGCAACAACTGCTGGGTTCACTGACAAAGATTA 

TAAAAATCATCACGTTCAAAGTAGAGTTTTTAGCCAAGGTCAAGAACTAACCTGGGGCTG 

AGTCAGCGTCTCTACCCACTTAAATAACAGCGTAAAGATCTTTCACTAAATTCGTTATGT 

GGTCTGTCTGGATGTAAACCTATATATTTCCTTTTGAAACAGAATCATATCCTGCAGACT 

CTTGGCACTCCTGCATAGCTTTGACCGAATGTTCACTCTCATCGTAATGGAAGATTTCTA 

TCTATGCAGATAAT ACATGTTTTTAAATACTGTTTTCTGTTTAGTCCTCAATCTTCCTAA 

CTCAAATTGGGGACTGAGGAGAGAGAAAGGTGGTTACCCCTGTTACCGTGCCATATTCTT 

CTTGCTGCTTTTCAACCCCACGTGATTGTTGATTGACGGTTCTGCTATAATGTGCGTGCC 

CTTCAAGTTTCAGAAAACTTTCCCAATCATTTCACTTCAATCTTAATTGAACCCAAGAGT 

CAAAGTTATTATTTTCTCCGAACGTGTTTGTGATCTTCTGTTATATTTTGGGGCATGTTA 

CCTTTATGGTATATAAGCTGTAGTGCATACTCTTTGTATTGCAAAAAACTGGTCAGTAAT 

TTATGTACATGTATTCCACATTTTAGTGTGCTTGAAGTGACAATC 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 5 1 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1027 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA * 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:51: 



GGGAGAAGGAGGAGGCCGGGGGAAGGAGGAGACAGGAGGAGGAGGGACCACGGGGTGGAG 

GGGAGATAGACCCAGCCCAGAGCTCTGAGTGGTTTCCTGTTGCCTGTCTCTAAACCCCTC 

CACATTCCCGCGGTCCTTCAGACTGCCCGGAGAGCGCGCTCTGCCTGCCGCCTGCCTGCC 

TGCCACTGAGGGTTCCCAGCACCATGAGGGCCTGGATCTTCTTTCTCCTTTGCCTGGCCG 

GGAGGGCCTTGGCAGCCCCTCAGCAAGAAGCCCTGCCTGATGAGACAGAGGTGGTGGAAG 

AAACTGTGGCAGAGGTGACTGAGGTATCTGTGGGAGCTAATCCTGTCCAGGTGGAAGTAG 

GAGAATTTGATGATGGTGCAGAGGAAACCGAAGAGGAGGTGGTGGCGGAAAATCCCTGCC 

AGAACCACCACTGCAAACACGGCAAGGTGTGCGAGCTGGATGAGAACAACACCCCCATGT 

GCGTGTGCCAGGACCCCACCAGCTGCCCAGCCCCCATTGGCGAGTTTGAGAAGGTGTGCA 

GCAATGACAACAAGACCTTCGACTCTTCCTGCCACTTCTTTGCCACAAAGTGCACCCTGG 

AGGGCACCAAGAAGGGCCACAAGCTCCACCTGGACTACATCGGGCCTTGCAAATACATCC 

CCCCTTGCCTGGACTCTGAGCTGACCGAATTCCCCCTGCGCATGCGGGACTGGCTCAAGA 

ACGTCCTGGTCACCCTGTATGAGAGGGATGAGGACAACAACCTTCTGACTGAGAAGCAGA 

AGCTGCGGGTGAAGAAGATCCATGAGAATGAGAAGCGCCTGGAGGCAGGAGACCACCCCG 

TGGAGCTGCTGGCCCGGGACTTCGAGAAGAACTATAACATGTACATCTTCCCTGTAC^CT 

GGCAGTTCGGCCAGCTGGACCAGCACCCCATTGACGGGTACCTCTCCCACACCGAGCTGG 

CTCCACTGCGTGCTCCCCTCATCCCCATGGAGCATTGCACCACCCGGTTTTTCGAGACCG 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 52: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 984 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISfvTUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 52: 

ATCACTCTTTCTCAGCTCGACTGGAGTTTCTGCACCTTTGCAGGGGCAAAGTAAGTCCCT 
GCACCCTGAACCACCCCCCATTCCTGTTCATTTCAGCAGATAATGATGGAGGGGGGGGGG 
TGTCCATCGTGCTGAGGGTGTGACCGCAAGAGGGTGAAAACTTCCAGCCAACTTTCTCAG 
TCCTTTCTCTTGCGAGAGGGAAGCCACCTGCTATACAAACTAATACCCCCTGCCTTGACC 
CCTTCCCCACGACTCAGTTGACAGAAGGATATACTTTGTTATAACTTATTATTTTGTTCT 
CTGTAAATACAAGATGTTTATAGGAAATATGTATTCTGAACTCTATCTGCAGAATGAGTC 
ACTACACCAAAATAGTTCTATTATTTAGAATGTGTTAATTTTAAAGGGACCTGATAGGTA 
TTTATTTACATATGCGATCCACATTTGTGTGAAAGCATGTGATCATACTAACCCAGCCTC 
CTGGAATGTCGCTGTACGATGATTGATGTCTTTTTCTCAGTCCATAGTTACAATTGTTTA 
GTATGCTAATCAGTCCAGTTCCCTGAGGTTTAAGATCAAATATAAATTACTCTGCTTTTC 
GACTCATTCAGGTAGCATTGTACCTGAACCTGATTGCTACTTTTTCATCTTAAATATTAT 
ATTTCCTCATCTAATCTGCCTTCCCCTCATCCACAGACATTTGGAGAAGGAAATGGGAGG 
GTGTCTGTTATCCCTTTCTCTTTGCTTTGTCCCCGTTGTTAGACTGGCAGCGTCAGTTGC 
TCGGTGGGCTTGGTTAGAGCCGTGGGTGAGGCAGGTGGCTGGCGGGGACAGGGAGAGGCT 
GAGAGGGAAGTGGTGGCATT TACT GCTCTGAC ACT TCCACTGTCCCTGCTGGGGATGCTG 
GGGCCAAGGCCTGTGGGGCCTGTGAACTGCACAGCCAGGAGCAAGGAACCCACTAAATAC 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 53: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE:621 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NErN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 55: 
ATGTTTTTCATTTTTTTCATGTTATCTATCCAAGCACTGTTCCATGGTCAGCAAGTCATA 
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TTTCATAATGTGGATTTTCCAAAATAATTATTGAATACAGCTATTCTATGGCTACTTTTA 

GTGTTTTTGTGGTATGTGGTGTGGGAGTGTTTATGGAATTACCAGTATCTTAAATTTTCA 

AAGGAACCTTGGAAGTCTATCACTCTAAATGAAAGTCTGTCACTCTACATGAATTATGTG 

CTCAAATTTGACCAACTCAGTTTAAGACACAAAACAGTAATTTGAAGAAGGAAAAATGAA 

GAGAGTTTCTAGTTTAATGGGTTAAATTTTTGTTGTTGCAATAGTAAGTTTAGTCTTCTT 

ATAATATTTCTAAATGAAAAATCATAGGTATTTGTTACCATGTGTGAAGATTACTTTGTT 

AAAAGCAAAAGTGGTCGTGTGATATGCTAAATGTTAATTACTGATTTTATATGTTTAAAT 

CACGCCAAACAAATTATGTCTGTGCCATCCAGGGTCTGTTGTTAATCTTTTTCTGAGTAC 

TTGGATTGGGATAAAGGGCTTGTACTATGCACTTTTTATTAATGAATAAATAGAAAACGT 
TAGTAACAAAAAAAAAAAAAA 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 54: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE:! 128 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblterung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERXUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



40 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 54: 



GATTTTTATCTAGAAACTATATTTACTTAAACCCCCCTCAGGAAAGAGGTTTTAAAATCA 
AAGATGGGAAAATCGGAGAAAATTGCCCTTCCCCATGGCCAGCTTGTTCATGGTATACAC 

4> TTGTATGAGCAACCAAAGATAAACAGACAGAAAAGCAAATATAACTTGCCACTAACCAAG 
ATCACCTCTGCAAAAAGAAATGAAAACAACTTTTGGCAGGATTCTGTTTCATCTGACAGA 
ATTCAGAAGCAGGAAAAAAAGCCTTTTAAAAATACCGAGAACATTAAAAATTCGCATTTG 
AAGAAATCAGCATTTCTAACTGAAGTGAGCCAAAAGGAAAATTATGCTGGGGCAAAGTTT 

.so AGTGATCCACCTTCTCCTAGTGTTCTTCCAAAGCCTCCTAGTCACTGGATGGGAAGCACT 
GTTGAAAATTCCAACCAAAACAGGGAGCTGATGGCAGTACACTTAAAAACGCTCCTCAAA 
GTTCAAACTTAGATTTCAGATTTCAGTATGTGTGTAAAACATAATTTTTCCCATATCCCT 
GG ACT CTTGAGAAAATTGGT AC AGAAATGGAAATTTGCCTTGTTGCAAC AT AC AATTGC A 
AAAGATGAGTTTAAAAAATTACATACAAACAGCTTGTATTATATTTTATATTTTGTAAAT 
ACTGTATACCATGTATTATGTGTATATTGTTCATACTTGAGAGGTATATTATAGTTTTGT 
TATGAAAGTATGTATTTTGCCCTGCCCACATTGCAGGTGTTTTGTATATATACAATGGAT 
AAATTTTAAGTGTGTGCTAAGGCACATGGAAGACCGATTTTATTTGCACAAGGTACTGAG 
ATTTTTTTCAAGAAACAGCTGTCAAATCTCAAGGTGAAGATCTAAATGTGAACAGTTTAC 

6o TAATGCACTACTGAAGTTTAAATCTGTGGCACAATCAATGTAAGCATGGGGTTTGTTTCT 
CTAAATTGATTTGTAATCTGAAATTACTGAACAACTCCTATTCCCATTTTTGCTAAACTC 
AATTTCTGGTTTTGGTATATATCCATTCCAGCTTAATGCCTCTAATTTTAATGCCAACAA 
AATTGGTTGTAATCAAATTTTAAAATAATAATAATTGGGGCCCCCCCT 

<s.s 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 55: 
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(i) SEQUENZ CHARAKTERJSTIK: 

(A) LANGE: 1121 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(it) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NErN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERXUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHRE1BUNG; SEQ ID NO: 55: 



TCCCTTTATTACTATGGCATCAGAGATTTGGCTACTGTTTTCTTCTACATGCTAGTGGCG *,> 

ATAATTATTCATGCCGTAATTCAAGAGTATATGTTGGATAAAATTAACAGGCGAATGCAC 

TTCTCCAAAACAAAACACAGCAAGTTTAATGAATCTGGTCAGCTTAGTGCGTTCTACCTT 

TTTGCCTGTGTTTGGGGCACATTCATTCTCATCTCTGAAAACTACATCTCAGACCCAACT 

ATCTTATGGAGGGCTTATCCCCATAACCTGATGACATTTCAAATGAAGTTTTTCTACATA 

TCACAGCTGGCTTACTGGCTTCATGCTTTTCCTGAACTCTACTTCCAGAAAACCAAAAAA 

GAAGATATTCCTCGTCAGCTTGTCTACATTGGTCTTTACCTCTTCCACATTGCTGGAGCT 

TACCTTTTGAACTTGAATCATCTAGGACTTGTTCTTCTGGTGCTACATTATTTTGTTGAA 

TTTCTTTTCCACATTTCCCGCCTGTTTTATTTTAGCAATGAAAAGTATCAGAAAGGATTT 

TCTCTGTGGGCAGTTCTTTTTGTTTTGGGAAGACTTCTGACTTTAATTCTTTCAGTACTG 4o 

ACTGTTGGTTTTGGCCTTGCAAGAGCAGAAAATCAGAAGCTGGATTTCAGTACTGGAAAC 

TTCAATGTGTTAGCTGTTAGAATCGCTGTTCTGGCATCCATTTGCGTTACTCAGGCATTT 

ATGATGTGGAAGTTCATTAATTTTCAGCTTCGAAGGTGGAGGGAACATTCTGCTTTTCAG 

GCACCAGCTGTGAAGAAGAAACCAACAGTAACTAAAGGCAGATCTTCTAAAAAAGGAACA 4S 

GAAAATGGTGTGAATGGAACATTAACTTCAAATGTAGCAGACTCTCCCCGGAATAAAAAA 

GAGAAATCTTCATAATGAATTATAAACTAATTGATTAATGTCCCCAAAGAAATCTGCTTT 

CTACTATATCTTTCAGCATTAGAGATTTTTCTGTTCTTGAAAATACAGTCTGTGCTCTTT 

GATTTTTGCTATTGTACGGTTTCATGCATTTTTTTAAAGGGCATTGAGGGGAGGATTATT 

G C T AT GAAT G AAAAAAAT AT TTTAGCTT AG AC T AAG C T AC S() 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 56: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERJSTIK: S s 

(A) LANGE:876 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(iii) ANTI-SENSE: NErN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 56: 



CACACTGAGGGTTTTTAACACCATTCTCCCCCACTTCTCTCCTGGGTGACATAAGAGAGA 
AATAACCTGTAGTACAGCAGCTAAAGTATTCTCCTTTCAGAGAATTTTTTTGGAGGTCTC 
TAATATATATTTCCCCCTTGTCTCTGTGATCTCTTATTTATACTATATTATTGTCCCATG 
TACTTTCTAAACTGAGCTTGGAACATTTAGTATTCCTGCAATTGGACTTCCCACTTAACA 
ATTATACAGACTTTGCTTTTAGAAATAGATTAGGTTCCAAACAGAAAGTTCAAGTGTAAC 
AACAACAATAAAAATAGATTATGAAACAGGCTATAATTGGCTCTTTTGGATTTGATAGGG 
GCAAGATGAAAGGCAACTTTCTTGCTTTTGAAATCATGTTGGGTAAGAGGTAAGGAATCC 
AGCTACAATTTTATTAGTGCTTGAAACGGGCTTCCTTGAATTCTCCAGGCCCTATCATTT 
TTTTTTTTCTTACTAATCAGAAGAGAGCTGGGGTAGAAGCCCCATGTTTGTATTCCATGA 
AACACGTCGGGTTGGAGTAAAGGCAAAAACAGCTAGACACACCAGGTGTGTCTGTTTGAC 
ATTTATAAGCTGGCACTCATCAACACTCCTGTTTCTCCTTTCTCTGGGACGTGTGGATTA 
AGGGGTGTGAGTTGTGGGAAGAATTGCCCTCGTACCTCCTGGATTTATTATTTTTCTCAA 
ATACCAACCAGTAAGATCCCAAATAACTTGAGAAAAATTGTTTCCTGATCTGTCCACTTC 
TGGTGTCAAAGATTTTACTCATCTTCTTAGTACATTCTATGTATTTTATATGTATAATTT 
TATACAATTAAAAATAGATTTTTGTCTAGTGAAAAA 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 57: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1328 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembiierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 57: 



GTCGGGGAGCGCGGGGCCGGGGCCCAGGGGACCCCGGGCCACGGAGAGCGGGAAGAGGAT 
GGATTGCCCGGCCCTCCCCCCCGGATGGAAGAAGGAGGAAGTGATCCGAAAATCTGGGCT 
AAGTGCTGGCAAGAGCGATGTCTACTACTTCAGTCCAAGTGGTAAGAAGTTCAGAAGCAA 
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GCCTCAGTTGGCAAGGTACCTGGGAAATACTGTTGATCTCAGCAGTTTTGACTTCAGAAC 
TGGAAAGATGATGCCTAGTAAATTACAGAAGAACAAACAGAGACTGCGAAACGATCCTCT 
CAATCAAAATAAGGGTAAACCAGACTTGAATACAACATTGCCAATTAGACAAACAGCATC 
AATTTTCAAACAACCGGTAACCAAAGTCACAJ\ATCATCCTAGTAATAAAGTGAAATCAGA 
CCCACAACGAATGAATGAACAGCCACGTCAGCTTTTCTGGGAGAAGAGGCTACAAGGACT 
TAGTGCATCAGATGTAACAGAACAAATTATAAAAACCATGGAACTACCCAAAGGTCTTCA 
AGGAGTTGGTCCAGGTAGCAATGATGAGACCCTTTTATCTGCTGTTGCCAGTGCTTTGCA 
CACAAGCTCTGCGCCAATCACAGGGCAAGTCTCCGCTGCTGTGGAAAAGAACCCTGCTGT 
TTGGCTTAACACATCTCAACCCCTCTGCAAAGCTTTTATTGTCACAGATGAAGACATCAG 
GAAACAGGAAGAGCGAGTACAGCAAGTACGCAAGAAATTGGAAGAAGCACTGATGGCAGA 
CATCTTGTCGCGAGCTGCTGATACAGAAGAGATGGATATTGAAATGGACAGTGGAGATGA 
AGCCTAAGAA.TATGATCAGGTAACTTTCGACCGACTTTCCCCAAGAGAAAATTCCTAGAA 
ATTGAACAAJ\AATGTTTCCACTGGCTTTTGCCTGTAAGAAJIAAAAATGTACCCGAGCACA 
TAGAGCTTTTTAATAGCACTAACCAATGCCTTTTTAGATGTA.TTTTTGATGTATATATCT 
ATTATTCAAAAAATCATGTTTATTTTGAGTCCTAGGACTTAAAATTAGTCTTTTGTAATA 
TCAAGCAGGACCCTAAGATGAAGCTGAGCTTTTGATGCCAGGTGCAATCTA.CTGGAAATG 
TAGCACTTACGTAAAACATTTGTTTCCCCCACAGTTTTAATAAGAACAGATCAGGAATTC 
TAAATAAATTTCCCAGTTAAAGATTATTGTGACTTCACTGTATATAAACATATTTTTATA 
CTTTATTGAAAGGGGACACCTGTACATTCTTCCATCATCACTGTAAAGACAAATAAATGA 
TTATATTC 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 58: 

(i) SEQUENZ CHARAKTER1STIK: 

(A) LANGE:697 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

r a \ nrm t/^tttft/. _n\i a i:i . 

) DIDblU I HDIV. L. 1 N rv L1U1 ell y 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 58: 

gtaggcgctagtctgggcgcagaggtttctgggagccaagagtggtaatggcgtctgtat 
gatcttcggagcctgctgcatcggacctcggccagtcataaaagatgacaacagcagcca 
ggccaacctt tgaacctgccagaggtggaaggggaaaaggagaaggtgatttgagccaac 
tttcaaagcagtattcaagcagagacctaccctctcatacaaagataaaatacagacaga 
ctactcaggatgcccctgaagaggttcgtaaccgtgacttcaggagagagttggaagaaa 
gagagagagctgctgcaagagagaaaaatagggatcgt ccaacccgagaacatacaacct 
cctcttcagtgtcaaaaaagccacggttagaccagattcctgccgccaaccttgatgcag 
atgaccctctaacagatgaggaagatgaagat t ttgaagaagaaagtgatgatgatgata 
ctgcagctct tcttgcagaactggaaaaaattaaaaaagaaagagctgaaaagggccaag 
gcccagggaagggaccaagggccaaaaaagctt caagggggggaagggtttcgttttggg 
aaaacattggttgggcgggaaaccctt tccctt taa tcttgagct tggcccattccaagc 
t taaggccgactttgaaaagtttgaaaggagggcggg 



60 



1 1 ( ) 



BNSDOCID: <DE_1981 1194A1_I_> 



DE 198 LI 194 A I, 



10 



20 



25 



40 



4S 



so 



60 



(2) INFORiMATION UBER SEQ ID NO: 59: 

(i) SEQUENZ CHARAKTER1STIK: 

(A) LANGE: 1389 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 59: 

cgaagaatagaattggccaggacctaggttctcatattcttggtattcctcctggatgga 
aaggctgttggcatcaataggggacagaggctgatgctggagtggccagtagaggtggtg 
gagcagagcagccatcttttaagtggggctgtatcaggctgggtttatttaaaagcaaca 
aaatgttttggttaagaaaattattttgctttcagtgtaaatcttcgcagtgttctaaac 
aaagttcagtcttctgctcgcccctttccctcactgatgtctgcacttggttgaggtctc 
ctggagcctcacaggctctgctgttctccacttctcacctgccatccacgccctgcaagc 
tcatgcaaacaccctttcttcctcctgcggcagagttgttcaggttgcctgggcaggggc 
ttaaacagtgccagcccctgccatcccaaagctattgttaagccccccaggcgtcctcca 
cccacgcccactagcctgccatgtccacagttccttgggctgctgaggggctagtgcagt 
ggtcctgacctctcttatcaagagcacacttctttgctggttgctccttttgagcatatg 
cgtgtgattatttggaacagttagacttgccacgttgggtcagttttagaaattgtttct 
agctagagggactggtgtccttccaagtctagcatttggggtatggaaaattgttgtggt 
gtgtggtagggtttttgttttcttttttgagttttttttccccctttagtctcctggctt 
tttcctttcccttcccttctccactggccnagcttgggcctcatcctcatgtcatccttc 
taggaaggcgcctgccccatcttgtctgccggcagcatgcatccaaggccagagctcagg 
cctgcagactgggctggtgcctcctccgcttcagggtatgggagttggtgaaggggcttt 
caaaaaataataagaaaaaaaaggtaaagtctttggtagcttctatccactcagatcctg 
gaaggcagcaaggttttgtggatctagattcattaggaatgtcttcttgtcagccaggcc 
aggacccgggcttgccaagagcagaggccctcccagcaaccaggataccaccactttggg 
ggctttgtgtacagaggtccgggtctgagacctcataggctgcagaaatctggggcagcc 
accatcaagaagcccctctcaggggccagaactcctttgccagcgtggatttctcaagtc 
gggactgcataattaaagcagttgcagttttatnttttttacagcttttttcccaaaaat 
gatttgtagttgtgtgtgcagcacttcgccctgatatgtgtgctctacaataaaaaccaa 
atctaatat 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 60 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 535 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 
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(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: aus einzeinen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:60: 



is 



tgtattgaggtaataaattgttttactgacaatttttcctttttctacactaaaacaata 
tgtgatatatttcccctcttgaagaggcaattcattaaactctcaaattttctatagaat 
caagatagaacctttagatactccaactcaccaaaatgtaaaaaaactaacaaaaatatt 
tggtcttcaataatgctaaatatctacatttttagaatttatcaacatttaactagataa 
ttgggcatgtcttaattatgcatgtacttatccatactaataaaattgacaatgctagtg 
catacttattggtttagtcctattatcaggatataatcatctgtgaggaggatattttaa 
atactgtaaatgataacagttaatgatatacacatttagactgagttgcacactggcagg 
gagaccaaaaacattacttccatacrtgtgtcatgattcttttttttttgagagagtctc 
actctgtcgccaggctgggagtacagtggcatgatctcggctcactgcaacctct 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 6 1 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERJSTIK: 

(A) LANGE: 1097 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzeinen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

I- . J.-M.L- l.'.M- _ r-w T * 

11C1£CMC1LLC paiLlCHC CLViNM. 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ IDNO:6l : 
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GTGATTTGACATTTGAACAAATTAGGAAGCTGAATCCTGCAGCAAACCACAGACTCAGGA 
ATGATTTCCCTGATGAAAAGATCCCTACCCTAAGGGAAGCTGTTGCAGAGTGCCTAAACC 
ATAACCTCACAATCTTCTTTGATGTCAAAGGCCATGCACACAAGGCTACTGAGGCTCTAA 
AGAAAATGTATATGGAATTTCCTCAACTGTATAATAA.TAGTGTGGTCTGTTCTTTCTTGC 
CAGAAGTTATCTACAAGATGAGACAAACAGATCGGGATGTAATAACAGCATTAACTCACA 
GACCTTGGAGCCTAAGCCATACAGGAGATGGGAAACCACGCTATGATACTTTCTGGAAAC 
ATTTTATATTTGTTATGATGGACATTTTGCTCGATTGGAGCATGCATAATATCTTGTGGT 
ACCTGTGTGGAATTTCAGCTTTCCTCATGCAAAAGGATTTTGTATCCCCGGCCTACTTGA 
AGAAGTGGTCAGCTAAAGGAATCCAGGTTGTTGGTTGGACTGTTAATACCTTTGATGAAA 
AGAGTTACTACGAATCCCATCTTGGTTCCAGCTATATCACTGACAGCATGGTAGAAGACT 
GCGAACCTCACTTCTAGACTTTCACGGTGGGACGAAACGGGTTCAGAAACTGCCAGGGGC 
CTCATACAGGGATATCAAAATACCCTTTGTGCTAGCCCAGGCCCTGGGGAATCAGGTGAC 
TCACACAAATGCAATAGTTGGTCACTGCATTTTTACCTGAACCAAAGCTAAACCCGGTGT 
TGCCACCATGCACCATGGCATGCCAGAGTTCAACACTGTTGCTCTTGAAAATCTGGGTCT 
GAAAAAACGCACAAGAGCCCCTGCCCTGCCCTAGCTGAGGCACACAGGGAGACCCAGTGA 
GGATAAGCACAGATTGAATTGTACAATTTGCAGATGCAGATGTAAATGCATGGGACATGC 
ATGATAACTCAGAGTTGACATTTTAAAACTTGCCACACTTATTTCAAATATTTGTACTCA 
GCTATGTTAACATGTACTGTAGACATCAAACTTGTGGCCATACTAATAAAATTAATAAAA 
GGAGCACTAAAGGAAAA 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 62: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1860 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANTSMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xt) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:62: 



TAAGATCCTGACTCTGAAGCTTCAAAGTGACACTGTGGAAATCTGAAACGAGGGGATGTC 
ATGAAGGCAGCTTTTCTTTTTCTGAGGAAAAAATAGGCATGGGCTACAGGACTATTTAAA 
ATGTCTCATTTACAGTATAAAACTCAAAGGTAGATGTAATTTTTACACCTATGAGTATTT 
GTCCAATTTCTGTCTCTTCCTCACCATTGGGTATCTATTCTTTATATGTAAATAAGATAA 
GGTCATCTGATAGCCTTATTCAGTCTTCATCATTTTCATCATTGTTCCTATGTAGATTAT 
TGGACATTTATTGTAGCACTACATAACTGATTATAAAAATCTGTAAATGAATTAGCACTT 
TCATATTGAAACAAGCCTGCTAGCCTATGTATAAAATAGCAAAATGTTTGCTGTTTATAA 
AAAGATGTAATGGGGTGGGGGGCAGGGGTAATTTCAAGTTATTAATTTAAAAATGAACTA 
GCAATTTTGTACCTGGTGACTTTGTGGTGCACTCACCTCTGATAGTGACTTGAATTCGGT 
ATGTAAAAAGGGGTTAGTGGTATTTCATTGCTGCTAAAAATGACAACTCCCTCTGTGTCC 
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TGTTTTTCTTAAAGCTGTCAGTGTACAAGTGGGTATTTGAATACCAGACCTTACTGTAAA 
AAATAAAAAAGGTGGTATCTAGAGCATGTAAATTGGATATAAAGTTCTGCTCTTAAAGAG 
TTGATCTAAGAGTATGGCTAAACATCTATATATGCAATCTATTAAAAGAACTTAATTCGG 
CTATTATGTCTTGATTTGATTGCAGTTTTTTCCTAATTATAACAAATTTTTCCTCATTGG 
CCTGTTTTTAATCCTGTGCCTAGAAGGAGTACAAAATGCACACTTTACAAAATTGATATT 
TAACACTTACCCACTCCCCTTTCCCCATCTCTTCTACCGCTCTTGTTGATCGTGGTATCT 
GATCTTGACTAGATAGGCTGAAGGCACATGGTTCCCTCCAAAAACCACTATTGATACCAC 
TACAAAAACAAGCCAGCAAAAAGATACTGTAGAGAGGTTGGCTTGCTTCCCTCTCTTCCT 
AACTGCATGTTGAAAAATAAGCCGTTATTGATCTTAAACATCGGTCAGATGAGTCATACA 
TTGGGTTATTTTTTATATACATGTATACACAAAATATTTCAAATTGAAAGCAACATCTTA 
ATGGATTCAAAACTATTACAAGCTGTTGTCTAAAACAGGTGAGAAAAAAATTTATAACTG 
TAAAAACAAATGCACATATTGATATTTAAAATGCGTAATTAAGAAAACCCATTGTTGTTG 
TGTTTTTCTTGTATACCAATAATTAAGCCACTACTGTTGGCACTGTTTGGTTTTCTATTT 
TAACACTGAAGGAGTGAAAGTATTTCCTATATTTATGAATTTACTACTAAAATCTTGGCA 
AAAAAAGAAAAAAATTGTCTAACGTGTGTGGGTGAAAACTGTTAATCAAGTGTTTCTACT 
CCCCCCCGAAAATCCCCTGAAAGTTGGACACCAACTGTATACCCTAGGTTGCTTAAAGGG 
ATTTCACTATTATATAAAGTCAATAAAAATGAAGTAGTTGTATATATGCAACATTGTGTA 
CAGAGGGGAAATAATGAATAGTATTAAAGAAACATTCTCGTCTTCCTTTACCTTTAATCC 
CCTAATACCTAGTCTACTTTTTAAATTTTCAGACTTCACTGCTTTTTGAATTCATAATTC 
TAATTTTCACATTATTGTTAATGGAAAATCATATCTAATAAAGGTTTTAGTTATTCCCAT 
GCACAGTATGAAAATTCTCATTTGCTGAGGTTTTGTTTCAAGAAAATGTATTGGCATGT 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO:63: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE:535 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKLTNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 63: 

CTGGGCCGTCCCCAGGCTCGAGCTCTCTACAACCCTCTCTCCTCAGCGCTTCTTCTTTCT 
TGGTTTGATCCTGACTGCTGTCATGGCGTGCCCTCTGGAGAAGGCCCTGGATGTGATGGT 
GTCCACCTTCCACAAGTACTCGGGCAAAGAGGGTGACAAGTTCAAGCTCAACAAGTCAGA 
ACTAAAGGAGCTGCTGACCCGGGAGCTGCGCAGCTTCTTGGGGAAAAGGACAGATGAAGC 
TGCTTTCCAGAAGCTGATGAGCAACTTGGACAGCAACAGGGACAACGAGGTGGACTTCCA 
AGAGTACTGTGTCTTCCTGTCCTGCATCGCCATGATGTGTAACGAATTCTTTGAAGGCTT 
CCCAGATAAGCAGCCCAGGAAGAAATGAAAACTCCTCTGATGTGGTTGGGGGGTCTGCCA 
GCTGGGGCCCTCCCTGTCGCCAGTGGGCACTTTTTTTTTTCCACCCTGGCTCCTTCAGAC 
ACGTGCTTGATGCTGAGCAAGTTCAATAAAGATTCTTGGAAGTTTTAAAAAAAAA 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO:64: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK; 

(A) LANGE: 1059 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 64: 
ggcggtcccaggcaggcccagaagctgggcagcctctgccgggttccgggaaaaggagct 
cctgctgccactgctcttccggagcctgcagcatggggcccctgccgcgcaccgtggagc 
tcttctatgacgtgctgtccccctactcctggctgggcttcgagatcctgtgccggtatc 
agaatatctggaacatcaacctgcagttgcggcccagcctcataacagggatcatgaaag 
acagtggaaacaagcctccaggtctgcttccccgcaaaggactatacatggcaaatgact 
taaagctcctgagacaccatctccagattcccatccacttccccaaggatttcttgtctg 
tgatgcttgaaaaaggaagtttgtctgccatgcgtttcctcaccgccgtgaacttggagc 
atccagagatgctggagaaagcgtcccggg.agctgtggatgcgcgtctggtcaaggaatg 
aagacatcaccgagccgcagagcatcctggcggctgcagagaaggctggtatgtctgcag 
aacaagcccagggacttctggaaaagatcgcaacgccaaaggtgaagaaccagctcaagg 
agaccactgaggcagcctgcagatacggagcctttgggctgcccatcaccgtggcccatg 
tggatggccaaacccacatgttatttggctctgaccggatggagctgctggcgcacctgc 
tgggagagaagtggatgggccctatacctccagccgtgaatgccagactttaagattgcc 
cggaggaagcaaactcttcgtataaaaaaagcaggccatctgcttaacccttggctccac 
cataaggcactgggactcggatttctctatctgatagaggtattttctgtggccctggga 
gctgtctgtctttcccctacccccaaggatgccaggaagacgtccaccattagccatgtg 
gcaacctttacttctatgcctcacaagtgcctttcagagagccccaattctgctttccca 
caaaa taaacctaatccat caggcaaaacaaaaaaaaaa 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 65: 

(A) LANGE: 87 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(A)ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 65 

MQKVTLGLLV FLAGFPVLDA NDLEDKNSPF YYDWHSLQVG GLICAGVLCA MGIIIVMSAK 60 
CKCKFGQKSG HHPGET PPLI TPGSAQS 8 7 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 66; 

(A) LANGE: 205 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 66 

CRTWS ILRGR MWLSTNSAAD AINPWPGRSS RPRSRAAVPH RLLHLPPVCA ELQGQQFYSL 60 

EGAPYCEGCY TDTLEKCNTC GEPITDRMLR ATGKAYHPHC FTCVVCARPL EGTSFIVDQA12 0 

NRPHCVPDYH KQYAPRCSVC SEPIMPEPGR DETVRVVALD KNFHMKCYKC EDCGKPLS IE1 80 

ADDNGCFPLD GHVLCRKCHT ARAQT 2 05 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 67: 

(A) LANGE: 150 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 67 

AARALKRPFP SGPPLRDRSP SLESQSRKTP RLPEDLASGK KDYTFQRPLR RRDRKRRASR 60 
VSLRVDPSDH GGPGVVADEV PHQGKCGWGR RLPGVRPGAA GAQRQEPGSP TEGWGGGPPR120 
HVPVQPVRVS ADRPADTPAP SPSKDLLSHP 150 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 68: 
(A) LANGE: 55 Aminosauren 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 68 
LLECRHHDGD VSSVGGPLQG PRVLQGGLGV CEGAHQVASQ QGRLPRPERA GLPLT 55 
(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 69: 

(A) LANGE: 182 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 69 

SVHFPAALRC ETAALLWSLR AARHHDSQRT LRRARKTTPS RGLCGAATGS GGRAECPCAW 60 
IRATMVARVW SLMRFLIKGS VAGGAVYLVY DQELLGPSDK SQAALQKAGE WPPAMYQFS 120 
QYVCQQTGLQ IPQLPAPPKI YFPIRDSWNA GIMTVMSALS VAPSKAREYS KEGWEYVKAR1 8 0 
TK 182 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 70: 

(A) LANGE: 25 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 70 
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PEDSGLGPHS EGRPPDCRPN KGLQK 25 

(2) INFORMATION UBER SEQ ED NO: 71: 5 

(A) LANGE: 56 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel io 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 20 
(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 71 

DEKNTS FLYS DVGATSMKS V LYES YTKMGR HLVNCARYLK CMFRKAFYQL RNMTYF 5 6 
(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 72: 

(A) LANGE: 1 17 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

40 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

* 45 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 72 

MALETVPKDL RHLRACLLCS LVKTI DQFEY DGCDNCDAYL QMKGNREMVY DCTSSSFDGI 60 
IAMMSPEDSW VSKWQRVSNF KPGVYAVSVT GRLPQGIVRE LKSRGVAYKS RDTAIKT 117 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 73: 

(A) LANGE: 291 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREEBUNG: SEQ ID NO: 73 

LERLVDIKKG NTLLLQHLKR I ISDLCKLYN LPQHPDVEML DQPLPAEQCT QEDVSSEDED 60 
EEMPEDTEDL DHYEMKEEEP AEGKKSEDDG IGKENLAILE KIKKNQRQDY LNGAVS GS VQ 12 0 
ATDRLMKELR DIYRSQSFKG GNYAVELVND SLYDWNVKLL KVDQDSALHN DLQILKEKEG1 8 0 
ADFILLNFS F KDNFPFDPPF VRWSPVLSG GYVLGGGAIC MELLTKQGWS SAYS IESVIM2 4 0 
QISATLVKGK ARVQFGANKS QYSLTRAQQS YKSLVQIHEK NGWYTPPKED G 291 



' ' (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 74: 

(A) LANGE: 253 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

-<> (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 74 

RSWRRCLKM AAEEPQQQKQ EPLGSDSEGV NCLAYDEAIM AQQDRIQQEI AVQNPLVSER 60 

LELSVLYKEY AEDDNIYQQK IKDLHKKYSY IRKTRPDGNC FYRAFGFSHL EALLDDSKEL1 2 0 

QRFKAVSAKS KEDLVSQGFT EFTIEDFHNT FMDLIEQVEK QTS VADLLAS FNDQSTS DYL 1 8 0 

VVYLRLLTSG YLQRESKFFE HFIEGGRTVK EFCQQEVEPM CKESDHIHII ALAQALSVS I 2 4 0 

QVEYMDRGEG GTT 253 



4S (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 75: 

(A) LANGE: 108 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

50 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
ss (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 75 

EKFLNMGAPL GVGLGLVFVS SIGIYVSSTY PPVAGATLYS VAMYGGLVLF SMFLLYDTQK 60 
VIKRAEVSPM YGVQKYDPIN SMLSI YMDTL N I FMRVATML ATGGNRKK 108 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 76: 

(A) LANGE: 21 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 76 
SDSASGFSAT SNILFNGADM H 
(2) REFORMATION UBER SEQ ID NO: 77: 

(A) LANGE: 45 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 40 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 77 
SLEDKKHVI I FKCSGNVMPQ VCLFFWRINA VILSQISTHI FNSHV 
(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 7S: 

(A) LANGE: 20 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



IS 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 78 
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15 



25 



M) 



40 



45 



50 



5> 



60 



SLCHENVSLF STLKFSRFTE 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 79: 

(A) LANGE: 28 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 79 
LKFSKPVFAY FFGVQNIVIN VISDLELW 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 80: 

(A) LANGE: 78 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: SO 

ETSGYLETSG HCYIHLLNLT KLFILKQAQV MHSPAVASQC SLSNIDWMF DLYRMLIIQR 60 
ILDGIIYVCF TFECYKRK 7 ^ 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 81: 

(A) LANGE: 39 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 81 



NMLLFPEYKQ YTHEKKMFFY FCIFIELSN 
39 



id 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 82: 

(A) LANGE: 164 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORE 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 82 

MHRDSCPLDC KVYVGNLGNN GNKTELERAF GYYGPLRSVW VARNPPGFAF VEFEDPRDAA 60 
DAVRELDGRT LCGCRVRVEL SNGEKRSRNR GPPPSWGRRP RDDYRRRSPP PRRRS PRRR3 
FSRSRSRSLS RDRRRERSLS RERNHKPSRS FSRSRSRSRS NERK 164 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 83: 

(A) LANGE: 138 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 83 

EAALTLCHLL SSWVSLESLT LS YNGLGSNI FRLLDSLRAL SGQAGCRLRA LHLSDLFSPL 60 
PILELTRAIV RALPLLRVLS IRVDHPSQRD NPGVPGNAGP PSHIIGDEEI PENCLEQLEM120 
XISTGSPASP TAVLRSEGLG FSAAAVPG 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 84: 

(A) LANGE: 29 Aminosauren 
^ (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

' <> (ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) H YPOTHETISCH: ja 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 85: 

(A) LANGE: 38 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 85 

GDHRADAFMH PLLHFLTRSY FEFGVTRIRV SLWLINKF 38 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 86: 

(A) LANGE: 43 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 



15 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 84 



ILISVNLTCF KKKFLCVRIF IYSLVCRTV 



29 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 86 
I IELS I FEEL LHKTVMTNAF YYI I FSSHAQ STRSTETCEY SAK 43 
(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 87: 

(A) LANGE: 24 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 87 
YLWMLNQQG QQKLVNILLN NLAH 2 4 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 88: 

(A) LANGE: 26 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 88 
YIHVFQCSNI EIILVSFIQT VLQTRE 26 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 89: 

(A) LANGE: 54 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 



15 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 89 
HKISKVCLLL IAKTNISHIK ACDLILHAAP FLKIKNLSFH GLNYRTFYIR RTTS 54 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 90: 

(A) LANGE: 145 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 90 

EDGADGAFYP DEIQRPPVRV PSWGLEDNW CSQPARNFSR PDGLEDSEDS KEDENVPTAP 60 
DPPSQHLRGH GTGFCFDSSF DVHKKCPLCE LMFPPNYDQS KFEEHVESHW KVCPMCSEQF120 
PPDYDQQVFE RHVQTHFDQN VLNFD 14 5 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 9 1 : 

(A) LANGE: 282 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 91 



DKSSACRRNG 
KAELLSLKLK 
ISVIKHSPQS 
RGSYTASIYQ 
KGPIHSPVEL 



NYSDEKKDAM 
FGLISSTAYA 
SLSDVSEVSS 
NYMGNS FSGY 
KHVHATWKV 



YWEKRRKNNE 
QEIQKLSNST 
VEHTQESSVQ 
SHSPPLLQVN 
PEVNSSALPH 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 92: 
(A) LANGE: 92 Aminosauren 



AAKRSREKRR 
AVYFQDYQTS 
GSCRSPENKF 
RSSSNSPRTS 
KLRIKAKAMQ 



LNDLVLENKL 
KSNVSSFVDE 
QIIKQEPMEL 
ETDDGVVGKS 
IK 



I AL GEE NATL 60 
HEPSMVSSSC120 
ESYTREPRDD180 
SDGEDEQQVP240 
282 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 92 

MASLGHILVF CVGLLTMAKA ESPKEHDPFT YDYQSLQIGG LVIAGILFIL GILIVLSRRC 60 
RCKFNQQQRT GEPDEEEGTF RSS IRRLSTR RR 92 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 93: 

(A) LANGE: 140 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear ;o 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja , s 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 93 

WTGTGRGAVA IMADPDPRYP RSSIEDDFNY GSSVASATVH IRMAFLRKVY SILSLQVLLT 60 45 
TVTSTVFLYF ESVRTFVHES PALILLFALG SLGLI FALTL MRHKYPLNLY LLFGFTLLEA1 2 0 
LTVAWVTSM MYILS AS FHT 140 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 94: 

(A) LANGE: 66 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel ss 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

60 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH r,s 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 94 
RTACWGWALP RGSGEEAVAV SGPGPVGVLL PSWLTPTPGT LAPRSRTTST MAAAWPPPPC 60 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 95: 

(A) LANGE: 88 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORE 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 95 

KLADNIYIIE VTTTATVRAS NSVNPKSRYR LRGYLCLFKV NAKIKPRDPR ANSKIKAGLS 60 
CTNVRTDSKY KKTVEVTVVK RTCRERML 8 8 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 96: 

(A) LANGE: 46 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 96 

GDTYVCLKST QKSNPEIRGQ TAKLRQD3HV QMSVQTQSIK KLLKSL 46 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 97: 

(A) LANGE: 51 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 



TSEWPF 



66 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 97 



10 



FFPLLLPLHT PVAGRNLGFP ESLGVPPFLP HPGGTPRAPG LFLLLFSFWA V 



51 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 98: 

(A) LANGE: 53 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 98 

FFLYSFPFTP PWLEGTSASL KAWGSHPSYP TREERPGPRA CFSSCFPFGQ FDH 53 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 99: 4o 

(A) LANGE: 52 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 4S 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja so 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 99 
PLDCATFVFV FLNFFKPRMI SPASFSSPSS QTEFKGHFSS SFWHLQPQSG IF 52 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 100: 



(A) LANGE: 122 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 100 

PFSSSVSFFG TAPSCLLEGW ILVCALDRYR INTCALRTGS PRFIQSAHYR KLLCQNPGKD 60 
PTPGSPSSLL TSTRAVLLFF ILLFYCFCCG HYHWQSSFSP FLDIGVLSLK DSTLRLKVPK120 
AA 122 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 101: 

(A) LANGE: 126 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 101 

LFFFCFLFWD CAIMFIRRLD FGVCSRQIQN KYLRLENRKS TIHTKCSLQE VAVSKSRQGP 60 
NSGQPLLPAD LNKGCAIVFY FIILLLLLWS LSLAKFLFPF PGHRGPVFKR FHSEAEGAKS 12 0 
CLRSGL 126 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 102: 

(A) LANGE: 73 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 102 
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IDFEGKERGK GQGRDTPPLP LSWAQKLGGG RERIFTFFKL LFSEWNKLGQ GAQALSSVPH 60 
TPLLRSFIQK NIS 12 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 103: 

(A) LANGE: 144 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 103 

ILRGRREGRV RVETPLPCPF PGPRSWGEGG KGFLHFLNCY FLNGTSWAKG PRPCPLSLTP 60 
LCSVHS FKKT FLEHLLCPAY ARPTS*VCVG GLYASSSVPP CPS FTGAFGG SVGGGTFCGV120 

WGSPGSFTKL SPSPVPTHLL QPPA 

144 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 104: 

(A) LANGE: 116 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 104 

CRPTIFTPRP PALGEGSTTT 5 PLDI PLGTG MWVPLTVRPW GEPKALTSGI AMLGGGASET 60 
VGRQDILGAA PSQQGIRQGA VGDGLAQGKG TAW3GFLEIP KPHRRSHLLQ IPQRHR 116 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 105: 



(A) LANGE: 22 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



,0 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 105 

RMGKEALMSW RRDPPHTLSW WA 

I S (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 106: 

(A) LANGE: 39 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

n (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



M) 



60 



22 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 106 

GRGGGRGRTG RENTMHKLFT EFLYLSVQNI S'KPEYCLLV 
39 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 107: 

(A) LANGE: 59 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

45 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 107 

RKQMAGDDIY PGSLCQALGL KSKLNFFYVF NQI DRGGEEG EGGQGEKIPC INCL1NFYI 59 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 108: 
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(A) LANGE: 103 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: Hnear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja id 
(vi) RE RK UN FT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH | . 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 108 

GREGGLWAVG ATGRVVLGLR AGQEV RACKS T.RPPSLPQPR GPPNCPVPRV PPDPAGEELL oO 20 
RWLISSPPIP DSTFPLSGAG GAQGGKELDC DWSARASVGG TIG 103 

(2) INFORMATION ODER SEQ ID NO: 109: >s 

(A) LANGE: 165 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear i0 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja . . 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 109 

GAGPWEAFPD GIGRRSRRAR LPQYKRPPGG GGGGDSGRRN MAVADLALIP DVDIDSDGVF 50 4 _ 
KYVLIRVHSA PRSGAPAAES KEIVRGYKWA EYHADIYDKV SGDMQKQGCD CECLGGGRI S 1 2 0 
HQSQDKKIHV YGYSMAYGPA QHAISTEKIK AKYPDYEVTW ANDGY 165 

(2) INFORMATION URER SEQ ID NO: 1 1 0: *> 

(A) LANGE: 166 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel ss 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja r ><> 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 10 

KLYLSPRIEH ALGGSSALHI PAFPGGGCLI DYVPQVCHLL TNKVQYVIQG YHKRREYIAA 60 
5 FLSHFGTGVV EYDAEGFTKL TLLLMWKDFC FLVHIDLPLF FPRDQPTLTF QS VYHFTNSG12 0 
QLYSQAQKNY PYSPRWDGME MAKRAKAYFK TFVPQFQEAA FANGKL 166 

io (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 111: 

(A) LANGE: 33 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



15 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 1 1 

PSSPSLPVLR AGLRPFCDVL PGCGCVRFLC SCL 33 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 1 12: 

(A) LANGE: 3 1 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 12 

ETC AG AG RCA ADGGNGSGSR VPPASRCCAL G 31 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 1 13: 

(A) LANGE: 67 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 113 

KRAQAPAAAL QMAEMDPVAE FPQPPGAARW AEALLRCFTW LRLCQISMFL SLKCLMTRSS 60 
HLGAHCR 67 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 1 14: 

(A) LANGE: 246 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
Cm) HYPOTHETISCH: ia 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 14 

GCVAGSAGLS RKS PWTEVET ETFLGS PRYS RRVRSCYWLL GLMAVRASFE NNCEIGCFAK 60 

LTNTYCLVAI GGSENFYSVF EGELSDTIPV VHA3IAGCRI IGRMCVGMRH GLLVPNNTTD12 0 

QELQHIRNSL PDTVQIRRVE ERLSALGNVT TCNDYVALVH PDLDRETEEI LADVLKVEVF1 8 0 

RQTVADQVLV GSYCVFSNQG GLVHPKTS IE DQDECLS FQV PCCGDVNEAL SDSWDVYNVS2 4 0 
FVPETT 246 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 1 15: 

sa\i axtpp. ion a ." 

V^/-v j i^r-viNVji^,. iou /\ui ii lusciui tn 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 115 
AQRKENHSSE GTKESSSNSL SNSRHGAEER GAADSSHGKK ARDSERNHRT TEAEPKPLEE 60 



10 
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PKHETKKLKN LSEYAQTLQL GWNGLLVLKN SCFPTSMHIL EGDQGVISSL LKDHTSG5KL120 
TQLKIAQRLR LDQPKLDEVT RRIKQGSPNG YAVLLATQAT PSGLGTEGMP TVE PGLQRRF1 8 0 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 116: 

(A) LANGE: 72 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 16 

MGYNLSPQFT QLLVSRYCPR SANPAMQLDR FIQVCTQLQV LTEAFREKDT AVQGNIRLSF 60 
EDFVTMTASR ML 72 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 117: 

(A) LANGE: 35 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 117 
EHTHRCSDQL RLATVSNSVA SKREVYLCPA IGHLG 35 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 118: 

(A) LANGE: 40 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



144 



BNSDOCID: <DE 19811194A1_I_> 



DE 198 LI 194 A L 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 18 



ATLWLAKEKF ICAQPLVTLG DAPDSRQMLV HWPSSSFLLK 



40 



10 



(2) REFORMATION UBER SEQ ID NO: 1 19: 

(A) LANGE: 33 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCII: ja 



(vi) HERKIJNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 19 
QKRSLFVPSH WSPWVMHQIA GRCWFIGLRP LSS 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 120: 

(A) LANGE: 16 1 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: L20 

LS3SRS FIST SWGAFVFFCL LSCG3LVLAG FEGASTSMAV FSFWASRICW RSFLRFFPDS 60 
VMLARALDAR FLRWCRVISP WSITAPTTRC LRRRSRFNTR RRLNSFFFSS VRGRLIFPPG120 
APIVAIPLQF TVRTSAQRRI RGLRPGLPPA NRNSGAGPRA I 161 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 121: 



(A) LANGE: 49 Aminosauren 

(B) TYP; Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 121 
FFQSARALLQ MELTAREALL QSFFCTFFPP KDIPLGEVSR PLGRRKSGE 
(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 122: 

(A) LANGE: 25 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 122 
KGALLLSKSS ETTTESEGWL QLRIF 
(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 123: 

(A) LANGE: 25 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 123 
WKRFSSHLQG PSFLHPGGLL SSFAF 
(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 124: 
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(A) LANGE: 160 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANTSMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 124 

WLLQLKPHLL AHHPPKGLPH RGAPLYSPRT RPRVAIGPRK AGAEPADPAL SGSTDRELEW 60 

NRDYGSSGGK DQPAPNGAEE EAVQTPAGVE SGAASEAPGG RGCDRPRADH AAPPQEAGVQ120 

CTCQHYTVRE EAQKTPPADP ACPEREDSHG SGSPFKASQD 160 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 125: 

(A) LANGE: 126 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
■(C) STRANG: einzel 
(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 125 4.s 

PRPRVVAAAV HVPAMGVLCP ACQFPPQGRA PLPARVWEAV QAVLAALGKP RDSHNTPGTV 60 

GLGGTTGNSG LECVCLFLGY ECVSSPRGLL SSHIVWFGVN DGGRHLLIDG RCPPFRES PS 12 0 

MGGCRA 126 , n 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 126: 

(A) LANGE: 59 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 126 

PVRAWWLLLC MSLRWESCAQ PVSFLPRAEL PFLQESGRRC RLSWLLWGSR 
GTAITPPGQ 59 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 127: 

(A) LANGE: 53 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORE 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 127 
PSARGGCCCA CPCDGSLVPS LSVSSPGQSS PSCKSLGGGA GCPGCSGEAE GQP 53 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 128: 

(A) LANGE: 78 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 128 

FFFPCQPFIG SGTHEVQLVP GTVHSLKQLK GLS PDTDATL SRMHGPGLTL SMEEVGSARG 60 
GRMVARDTES LVLGLWLS 7 8 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 129: 

(A) LANGE: 1 10 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISiVIUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 129 

CALLPPTPSR TEPSLHSTGD SGKGAEDRQE AHRDRPTGSQ AAPEERDIQ TEESLPAPHSF 60 
QDEKNLPPPP DTDAREVGGR SGKFPFPVPP RTSEPSMLNF FFIKITFIL 110 



(2) REFORMATION UBER SEQ ID NO: 130: 

(A) LANGE: 102 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 130 

SLPADVPCCP PPHPAQNKPC I PQGTRARVP KIDKRHTETD QLAARQPQRR ETFRQRKVSL 60 
PLI PSKMRKT CRHPPTLMPG RWEEEVGNFP SQYPQERLSL QC 102 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 131: 

(A) LANGE: 3 1 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 3 1 
LCQLMCPVAP HPIPHRTIPA FHRGLGQGCR R 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 132: 

(A) LANGE: 166 Aminosauren 
s (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

i o (ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANTSMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHRJEIBUNG: SEQ ID NO: 132 

GFRPARCDPV PLPTTRSVAG LPVGRVRQLS RPLLGPDTGS VANIFKGLVI LPEMSLVIRN 60 

LQRVIPIRRA PLRSKIEIVR RILGVQKFDL GIICVDNKNI QHINRI YRDR NVPTDVLSFP120 

FHEHLKAGEF PQPDFPDDYN LGDI FLGVEY IFHQCREDED YNDVLT 166 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 133: 



(A) LANGE: 244 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANTSMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 133 

FDPKLLEGKV KEDPDQGESM KPLTFARFYL PILVPSAKKA I YMDDDVIVQ GDILALYNTA 60 

LKPGHAAAFS EDCDSASTKV VIRGAGNQYN YIGYLDYKKE RIRKLSMKAS TCSFNPGVFV120 

ANLTEWKRQN ITNQLEKWMK LNVEEGLYSR TLAGSITTPP LLIVFYQQHS T I D PMWN VRH 18 0 

LGSSAGKRYS PQFVKAAKLL HWNGHLKPWG RTAS YTDVWE KWYI PDPTGK FNLIRRYTEI2 4 0 
SNIK 244 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 134: 

(A) LANGE: 63 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMTJS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 134 

PSFIIHSNPI WLGALLWVSH CPSSILGSLR PRGGKIQLRV GGSE PCRIMK ATCFGNDLPL 60^ 
PVV ^ 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 135: 

(A) LANGE: 69 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 135 

DYLRLSSGFC QNTPLTESTE GMGVGGLGRV RLECEGSLIY AELKS PSLYV HTFVLFSRLI 60 
LAI PNPLPR 69 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 136: 

(A) LANGE: 47 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 136 
QPFRYFNTPL SILHFPHLSK LNLVHRVGLC MCMQEVGVDS ALGWNPP 47 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 137: 
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(A) LANGE: 83 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANTSMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 137 

VPPCPQLREL CPGVNNQPYL CESGHCCGET GCCTYYYELW WFWLLWTVLI LFSCCCAFRH 60 
RRAKLRLQQQ QRHVEINLLA YHG 83 



25 (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 138: 

(A) LANGE: 163 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 138 

MADEEKLPPG WEKRMSRSSG RVYYFNHITN ASQWERPSGN SSSGGKNGQG EPARVRCSKL 60 
LVKHSQSRRP SSWRQEKITR TKEEALELIN GYIQKIKSGE EDFESLASQF SDCSSAKARG120 
DLGAFSRGQM QKPFEDASFC AADGGDERAR VSRIPASTSS FRT 
163 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 139: 

(A) LANGE: 88 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 139 

WKSWQLHRML LTRTEFWYLS TEVSTMFTCK RLRKKPLKWT GIQSSFSVTH QSDKRLVTTL 60 
PGLFS FYNSS SIHNDFVLCS IFFMPLSI 83 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 140: 

(A) LANGE: 21 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 140 
CYMHFLTFVK NVTIVKKCTK M 21 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 141: 

(A) LANGE: 58 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 141 
ME IEQVHFPA YRQLYTDLNI FSSCLVKVKE KGFFLPQDIT FFYITSITHH CFWWKSAE 58 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 142: 

(A) LANGE: 21 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 142 
NSFLTQMMVL QNNKMASHFH K 21 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 143: 

(A) LANGE: 44 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 143 
SVTKSGFLIP CHLGDFILLC CFKIQCREVV DCRGNKVNSM FEKK 44 

40 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 144: 

(A) LANGE: 67 Aminosauren 
4* (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

50 (ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 

ss (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

r, 0 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 144 

NPPNDKVSEI QTSLHS ICEN VQPFYCSVKE PSSGSKMNSI NQRI FYTLEK KISSNILTEY 60 
CKLHFSS . G7 

r>.s 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 145: 
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(A) LANGE: 65 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORP 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 145 

KVHTILHFST KSSGVLCLLY KKKLYPVAGK TLSLSLLLNN WRKCSSLYKV AYKLESELVQ 6 
SPFTF 6 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 146: 

(A) LANGE: 55 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 146 
KIWSREQNHC EWMNCCKMKK VQAKLLQVFC HFDESQKMNF GYLSTLRVFS LIFCM 55 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 147: 

(A) LANGE: 113 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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Cxi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 147 

IPEDPHIDES KAKHQAI IMS TSLRVSPSIH GYHFDTASRK KAVGNI FENT DQESLERLFR 60 
NSGDKKAEER AKIIFAIDQD VEEKTRALMA LKKRTKDKLF QFLKLRKYSI KVH 113 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 148: 

(A) LANGE: 88 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 148 

MQHFAATLQA SLLSGLQRLE RDRDWKGTRT EQTGYKDSKQ FHALCCYRGE QNAFSKDLKT 60 
LPSLQERIDA DRRAWTDVMR TKENDGWR 88 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 149: 

(A) LANGE: 143 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 149 

WEGPDCGHH GDAGAEVPRC LWPRSGICGR ECGLGDRWFL RVEDRQDT..NR QRIQRYAQAF 60 

HTRGSEDLDK DSVEKLELGC PFSPHLSLPM PSVSRSTSRS SANWERLRQG TLRRDLRGI I 12 0 

NRGLEDGESW EYQI 

134 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 150: 

(A) LANGE: 178 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 150 

PKLNSKKYPV AHFIDQTLKA KVGQLQLSHN LSLVILVPQN LKHRLEDMEQ ALSPSVFKAI 60 
MEKLEMSKFQ PTLLTLPRIK VTTSQDMLS I MEKLEFFDFS YDLNLCGLTE DPDLQVSAMQ120 
HQTVLELTET GVEAAAASAI SVARTLLVFE VQQPFLFVLW DQQHKFPVFM GRVYDPRA 178 

(2) REFORMATION UBER SEQ ID NO: 1 5 1 : 

(A) LANGE: 244 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 151 

STLELINTWV AKNTNNKISR LLDSLPSDTR LVLLNAIYLS AKWKTTFDPK KTRMEPFHFK 60 
NSVIKVPMMN SKKYPVAHFI DQTLKAKVGQ LQLSHNLSLV ILVPQNLKHR LE DMEQAL S P 1 2 0 
SV^KAIMEKL EMSKFQPTLL TLPRIKVTTS QDMLSIMEKL EFFDFS YDLN LCGLTEDPDL 1 8 0 
QVSAMQHQTV LELTETGVEA AAASAISVAR TLLVFEVQQP FLFVLWDQQH KFPVFMGRVY2 4 0 
DPRA 244 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 1 52: 

(A) LANGE: 99 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 152 

MKVSAALLCL LLIAATFIPQ GLAQPDAINA PVTCCYNFTN RKISVQRLAS YRRITSSKCP 60 
KEAVI FKTIV AKEICADPKQ KWVQDSMDHL DKQTQTPKT 99 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 1 53 : 

(A) LANGE: 1 19 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 153 



ANRIVLGGF SQGGALSLYTA LTCPHPLAGI VALSCWLPLH RAFPQAANGS AKDLAILQCH 60 
GELDPMVPV RFGALTAEKLR SVVTPARVQF KTYPGVMHSS CPQEMAAVKE FLEKLLPPV 119 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 154: 

(A) LANGE: 52 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

l C) STRANG: einzel 
(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 154 
s.s VFFFTAENWW YFHIHSVSIQ FQYPHLMRKK CFTNEGGILK LAVMLGWRKF GI 52 
(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 155: 

(A) LANGE: 25 Aminosauren 
>0 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 155 

FFFLLQKIGG I FTFIVFLSN FSTHI 25 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 156: 

(A) LANGE: 40 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 156 

ISCNVRLEKI WYLGYFQGTI KSDFCFFVKK NFFNQYCFYK 4 0 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 157: 

(A) LANGE: 66 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 157 

NANYCIHHKL KKRTCIRRLK TRKKIQHPNM YSQEGNQFCN RTGIMNYKQE GVEKEEKKMC 60 
IEFKTL 56 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 158: 
(A) LANGE: 23 Aminosauren 



lo 



4S 



159 

BNSDOCID: <DE 19811194A1J_> 



DE 198 U 194 A L 



(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 158 

PCCEVLAGVG NVWKCSQQVC WGV 23 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 159: 

(A) LANGE: 67 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 159 

PAVKSWQVLV MCGNAVSKFA GEFDKSIKQN KKSLGIILFH DFFCS FTPEG RNGLQQVVEE 60 
EGGEQVY 67 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 160: 

(A) LANGE: 108 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: • 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 160 
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EGEPACSGIQ ARRVTPCPSP RD AS PAPAS E TSLSVPATLV GGS DLIHFQV GSGPTPGPAE 60 
DRAARPSWLT LQLALGWGGR ELMSVASLSW GFPACPVVSC PRCYRGCA 10£ 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 16 1 

(A) LANGE: 20 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 161 

FCSTTSSVAL HQKEGMGYSR 
20 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 162: 

(A) LANGE: 61 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

W ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 162 

I PGLKYFVGI AYYI ILADEP QDNGYRHTHT YTHTKSQLLK SGLGIRLLCP VKNSCTEVI 
T 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 163: 

(A) LANGE: 22 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 163 
LMNLRTTATD THIHTRTQNL SC 22 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 164: 

(A) LANGE: 37 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

" ,0 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 164 

TSGQRLQTHT YIHAHKISAV EEWAWNQTSV SSKKLLH 37 
;s (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 165: 

(A) LANGE: 72 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

4.) (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



:o 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 165 

TVPFSVSASG FHLIFFALPI LFQPVAKNHE TRQWKHRHRR RGPSCALKAG KTASGAGEVV 60 
RCLSEQSVAI SR 72 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 166: 



(A) LANGE: 354 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

65 (C) STRANG: einzel 
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(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HE RK UN FT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 166 



DRVSAVALPK 
AAPRPVDEPA 
LALRHLLFLL 
MKASLCKLSP 
DVDI DKVMIN 
RHLAGHASGI 



LPISLTNTDL 
MKRPRTAGPA 
EYCMVTGYDW 
CTVTRVCDYH 
LKTEEFVLDM 
DGGHPHLGPS 



KVASDTQFYP 
VHLKAMQLSW 
WDILLHVQPS 
TKLFLIAISS 
NTLQGAAAAL 
EAQLPARVYG 



GLGLALAFHD 
TSLALVGIDS 
MVQSLVEKLH 
TLKSLLRPHF 
AVGGRLRAVP 
HLGYPGQHVP 



GSVHIVHRLS 
KGKLSVLRLS 
EEYTRQTAAL 
LNTPDKS PGD 
AGQPTQPGFP 



LQTMAVFYSS 60 
PSMGHPLEVG120 
QQVLSTRILA18 0 
RLTEICTKIT2 4 0 
AEAGPQLSAG30 0 



ALPPAHQALD LLSR 



354 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 167: 

(A) LANGE: 275 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
■(C)- STRANG: einzel 
(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 167 

GSQSRLGISS WLGSRQHSST SASSGSLAGP SSRQQIQSLV SRRKSRDMLS WVSEVAVYTG 60 

RQLGFRRPQM RMTTINSRSM PSEVPSRRKL WPGLSREPWL GRLASRYSTK S FTHCKSCCS 120 

ALQCVHVQHK FLRLEVDHDL VNVDVGDLGA DLGQPVAGAL VRRVEKVGAQ QRLQGGADGDl 8 0 

EEELGVVVAH AGHRAGRQLA ERGLHGQDPG GEDLLQGSGL ARVLLVQLLH QALYHTGLHV2 4 0 
QQDVPPWAG HHAVLQQEEQ VPQRQPHLQR VAHGR 27 5 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 168: 

(A) LANGE: 25 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 168 
LISTSEEVLT FSMLHRNWYN MPSVY 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 169 

(A) LANGE: 20 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 169 
LKLLAWSYLH SFCVLFASCI 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 170: 

(A) LANGE: 32 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 170 
LLACCTETGI TCLQYTNTHM LSFVLFWQLT RS 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 171: 

(A) LANGE: 50 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 171 

IALSCCFNVV HTIASQTCYS SVICSVVTKV TGLVLFAQFL RLVCFLHL IN 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 172: 

(A) LANGE: 51 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 173 

EHYTIGFQYC THKIHTCVQK VSSSRLVIPF TWKINEGMLY ILYKMKSKFI Y 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 173 

LFIHFRNNTN NWREI PENLM DQYSEVNAIS TACSNGVPEC EEMVSGLFKQ WMENPNNNPI 60 r>() 

HPNLRSTVYC NAIAQGGEEE WDFAWEQFRN ATLVNEADKL RAALACSKEL WILNRYLS YT120 

LNPDLIRKQD ATSTIISITN NVIGQGLVWD FVQSNWKKLF NDYGGGSFSF SNL IQAVTRR1 8 0 

FSTEYELQQL EQFKKDNEET GFGSGTRALE QALEKTKANI KWVKENKEVV LQWFTENSK 239 



15 
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(A) LANGE: 239 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 174: 
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(A) LANGE: 106 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
i o (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 174 

20 MYVENHCSRP ALLLQLWGRG SPAQARGWQG VRNSPVACSS PFRQEHCMSE HFKNRPACLG 60 
ARSPPQGHKW GESPSQGTQA GAGKCRACGK RVSEGDRNGS GGGKWG 10 6 



" s (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 175: 

(A) LANGE: 68 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

m) (C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 175 



HRFILKGKIS HIIKQWKMCS MLWCVRPSVY QVSPAFCRAV DPVRTKQVNL VHLS FFLFLH 60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 176: 

(A) LANGE: 51 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



ICIYIFLY 



68 



60 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 176 

LSYNSLNTY LSFKLPSVYG SSSSECRCFI VNQGKMLIIW RLFS YYQMYN 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 177: 

(A) LANGE: 27 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 177 
KQQLLGSLTK IIKIITFKVE FLAKVKN 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 178: 

(A) LANGE: 29 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

r a \ r\r>n a xTTQN/tT IQ- 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 178 

TYI FPFSTES YPADSWHSCI ALTECSLSS 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 179 

(A) LANGE: 24 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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15 



20 



2> 



M) 



40 



45 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 179 
GERKWTPVT VPYSSCCFST PRDC 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 180: 

(A) LANGE: 30 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1780 
TQESKLLFSP NVFVIFCYIL GHVTFMVYKL 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 181: 

(A) LANGE: 189 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 181 

MRACTIFFLLC LAGRALAAPQ QEALPDETEV VEETVAEVTE VSVGANPVQV EVGEFDDGAE 60 

ETEEEWAEN PCQNHHCKHG KVCELDENNT PMCVCQDPTS CPAPIGEFEK VCSNDNKTFD120 

SSCHFFATKC TLEGTKXGHK LHLDYIGPCK YIPPCLDSEL TEFPLRMRDW LKNVLVTL YE 18 0 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 182: 
(A) LANGE: 85 Aminosauren 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A)ORGANISMUS: VIENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 182 

KQKLRVKKIH ENEKRLEAGD HPVELLARDF EKNYNMYIFP VHWQFGQLDQ HP I DGYLSHT 60 
ELAPLRAPLI PMEHCTTRFF ETVTX 85 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 183 

(A) LANGE: 109 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 183 

YANQSSSLRF KIKYKLLCFS THSGSIVPEP DCYFFILNI I FPHLICLPLI HRHLEKEMGG 60 
CLLSLSLCFV PWRLAASVA RWAWLEPWVR QVAGGDRERL RGKWWHLLL 10 9 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 184: 

(A) LANGE: 33 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 184 
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SLFLSSTGVS APLQGQSKSL HPEPPPIPVH FSR 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 185: 

(A) LANGE: 46 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 185 



HSFSARLEFL HLCRGKVSPC TLNHPPFLFI SADNDGGGGV SIVLRV 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 186: 

(A) LANGE: 105 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 186 

VEGTCS DGVF SGFLAPGCAV HRPHRPWPQH PQQGQWKCQS SKCHHFPLSL SLSPPATCLT 60 
HGSNQAKRAT DAASLTTGTK QRERDNRHPP ISFSKCLWMR GRQIR 105 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 187: 

(A) LANGE: 73 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



25 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: ME NSC H 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 187 

RGHAVTEYLV GSLLLAVQFT GPTGLGPSIP SRDSGSVRAV NATTSLSASP CPRQPPASPT 60 
ALTKPTEQLT LPV 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 188: 

(A) LANGE: 28 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 188 
MFFIFFMLSI QALFHGQQVI FHNVDFPK 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 189: 

(A) LANGE: 65 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 189 

LLNTAILWLL LVFLWYWWE CLWNYQYLKF SKEPWKSITL NESLSLYMNY VLKFDQLSLR 60 
HKTVI 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 190: 

(A) LANGE: 30 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 



171 



DE 198 11 194 A I 



10 



15 



(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 190 
CFSFFSCYLS KHCSMVSKSY FIMWIFQNNY 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 191: 

(A) LANGE: 41 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 191 
FFFFVTNvFY LFINKKCIVQ ALYPNPSTQK KIMNRPWMAQ 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 192 

(A) LANGE: 29 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 192 

YKPFIPIQVL RKRLTTDPGW HRHNLFGVI 
29 
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(2) INFORMATION UBER SEQ [D NO: 193: 

(A) LANGE: 33 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 193 
SSHMVTNTYD FSFRNIIRRL NLLLQQQKFN PLN 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 194: 

(A) LANGE: 153 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 194 4.s 

TPLRKEVLKS KMGKSEKIAL PHGQLVHGIH LYEQPKINRQ KSKYNLPLTK ITSAKRNENN 60 

FWQDSVSSDR IQKQEKKPFK NTENIKNSHL KKSAFLTEVS QKENYAGAKF SDPPS PSVLP 12 0 
KPPSHWMGST VENSNQNREL MAVHLKTLLK VQT 153 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 195: 

(A) LANGE: 304 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 195 



,o SLYYYGIRDL ATVFFYMLVA IIIHAVIQEY MLDKINRRMH FSKTKHSKFN ESGQLSAFYL 60 
FACVWGTFIL ISENYISDPT TLWRAYPHNL MTFQMKFFYI SQLAYWLHAF PELYFQKTKK 120 
EDIPRQLVYI GLYLFHIAGA YLLNLNHLGL VLLVLHYFVE FLFHISRLFY FSNEKYQKGF 180 
SLWAVLFVLG RLLTLILSVL TVGFGLARAE NQKLDFSTGN FNVLAVRIAV LASICVTQAF 24 0 
MMWKFINFQL RRWREHSAFQ APAVKKKPTV TKGRSSKKGT ENGVNGTLTS NVADSPRNKK 300 

is EKSS on/ 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 196: 



(A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 196 

LYKI IHIKYI ECTKKMSKIF DTRSGQIRKQ FFSSYLGSYW LVFEKNNKSR RYEGNSSHNS 60 
HPLIHTSQRK EKQEC 
75 



45 (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 197: 

(A) LANGE: 46 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

S() (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

ss (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 197 

( * VKSLTPEVDR SGNNFSQVIW DLTGWYLRKI IMPGGTRAIL PTTHTP 4 6 



20 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 198: 

(A) LANGE: 23 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 198 
YIFPPCLCDL LFILYYCPMY FLN 
(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 199: 

(A) LANGE: 46 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 199 
HKREITCSTA AKVFSFQRIF LEVSNI YFPL VSVISYLYYI IVPCT 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 200 

(A) LANGE: 281 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 200 
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SGSAGPGPRG PRATESGKRM DCPALPPGWK KEEVIRKSGL SAGKS DVYYF SPSGKKFRSK 60 
PQLARYLGNT VDLSSFDFRT GKMMPSKLQK NKQRLRNDPL NQNKGKPDLN TTLPIRQTAS 12 0 
IFKQPVTKVT NHPSNKVKSD PQRMNEQPRQ LFWEKRLQGL SASDVTEQII KTMELPKGLQ180 
> GVGPGSNDET LLSAVASALH TSSAPITGQV SAAVEKNPAV WLNTSQPLCK AFIVTDEDIR2 4 0 
KQEERVQQVR KKLEEALMAD ILSRAADTEE MDIEMDSGDE A 281 

i o (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 20 1 : 

(A) LANGE: 198 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 
^5 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:201 

M) 

KMTTAARPTF EPARGGRGKG EGDLSQLSKQ YSSRDLPSHT KIKYRQTTQD APEEVRNRDF 60 
RRELEERERA AAREKNRDRP TREHTTSSSV SKKPRLDQIP AANLDADDPL TDEEDEDFEE12 0 
ESDDDDTAAL LAELEKIKKE RAEKGQGPGK GPRAKKALRG GRVSFWENIG WAGNPFPLIL1 8 0 
SLAHSKLKAD FEKFERRV ^ 98 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 202: 

40 (A) LANGE: 55 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

so 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:202 
VL I FLVFLLD GKAVGINRGQ RLMLEWPVEV VEQSSHLLSG AVSGWVYLKA TKCFG 55 



60 



6S 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 203: 

(A) LANGE: 66 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:203 

SPGFFLSLPF STGXAWASSS CHPSRKAPAP SCLPAACIQG QSSGLQTGLV PPPLQGMGVG 60 

6 6 

EGAFKK 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 204: 

(A) LANGE: 161 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:204 

HLGYGKLLWC WGFLFSFLS FFS PFSLLAF SFPFPSPLAK LGPHPHVILL GRRLPHLVCR 60 
QHASKARAQA CRLGWCLLRF RVWELVKGLS KNNKKKKVKS LVASIHSDPG RQQGFVDLDS120 
LGMSSCQPGQ DPGLPRAEAL PATRIPPLWG LCVQRSGSET S 161 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 205: 

(A) LANGE: 37 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 205 
LDLVFIVEH TYQGEVLHTQ LQIIFGKKAV KKIKLQLL 37 



177 



BNSDOCID: <DE„1 981 1 1 94A1J_> 



20 




DE 198 L L 194 A 1^ 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 206: 

(A) LANGE: 32 Aminosauren 
5 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 

to (ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 206 
ENYFAFSVNL RSVLNKVQSS ARPFPSLMSA LG 32 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 207: 

(A) LANGE: 102 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



40 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 207 



CMLQINLYFF PLGFSKNTTT STPNEHGTCL FLPLLI YSRF SSVFFSNAAF SCSSGLLSGS 60 
rVAKDSIRST LHSDVKHSHC LDSSSFLSSN SITDKASVLT DE 102 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 208: 

(A) LANGE: 34 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 208 



VLFSKEYVID LQVSSRISAK ASGSACSSSK SINP 



10 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 209: 

(A) LANGE: 43 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(it) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 209 
VAHWQGDQKH YFHTCVMILF FLRESHSVAR LGVQWHDLGS LQP 4 3 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 210: 

(A) LANGE: 204 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 210 

DLTFEQIRKL NPAANHRLRN DFPDEKI PTL REAVAECLNH NLTI FFDVKG HAHKATEALK 60 

KMYMEFPQLY NNSVVCSFLP EVI YKMRQTD RDVITALTHR PWSLSHTGDG KPRYDTFWKH12 0 

FIFVMMDILL DWSMHNILWY LCGI SAFLMQ KDFVSPAYLK KWSAKGIQVV GWTVNT FDEK1 8 0 
SYYESHLGSS YITDSMVEDC EPHF 204 ^ 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 2 1 1 : 

(A) LANGE: 25 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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(D) TOPOLOGIE; linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 21 1 
KLNPVLPPCT MACQSSTLLL LKIWV 25 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 212: 

(A) LANGE: 22 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 212 
IVQ FADADVN AWDMHDNSEL TF 22 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 213: 

(A) LANGE: 196 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 213 

NVNSELSCMS HAFTSASANC TIQSVLILTG S PCVPQLGQG RGSCAFFQTQ IFKSNSVELW 60 
HAMVHGGNTG FSFGSGKNAV TNYCICVSHL I PQGLG 196 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 2 14: 

(A) LANGE: 33 Aminosauren s 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORP 10 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

i s 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 2 14 
SFKVTLWKSE TRGCHEGS FS FSEEKIGMGY RTI 33 

2S 

(2) FNFORMATION UBER SEQ ID NO: 215: 

(A) LANGE: 6 1 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF . s 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 40 
(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 215 4 .s 

NSKVDVIFTP MSICPISVSS SPLGIYSLYV NKIRSSDSLI QSSSFSSLFL CRLLDI YCST 60 
x 61 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 216: 

(A) LANGE: 24 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel S5 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH '° 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 216 
PMYKIAKCLL FIKRCNGVGG RGNF 24 

Patent anspriic lie 

1. Kino Nukleinsaure-Sequenz, die ein Genproduki otter ein Toil davon kodieri. unifassend 

K) a) cine Nukleinsaure-Sequenz. ausgewiihlt aus dor Gruppc Seq ID No. 3, 4, 6 8, 1 1. 15, 17 21. 23, 24, 26 33. 

35, 36, 40 43, 45, 46, 50, 52. 53 und 56 62, 

b) cine allelische Variation der unter a) go n an n ten Nukleinsiiure-Sequenzen . 
oder 

c) eine Nukleinsiiure-Sequenz, die komplementar zu den unler a) oder b) genannten Nukleinsiiure-Sequenzen 
i> ist. 

2. Hine Nukleinsaure-Sequenz gemaB einer der Sequenzen Seq ID Nos. 3,4. 6 8. 11, 15, 17-21.23.24.26 33.35, 
36, 40 43. 45. 46. 50, 52. 53 und 56 -62, oder eine komplementare oder allelische Variante davon. 

3. Nukleinsaure-Sequenz Seq. ID No. 1 bis Seq. tD No. 64. dadureh gekennzeichnet, daB sie in Prostata! nomtalge- 
webe erhohl exprimiert sind. 

20 4. BAG. PAG und Gosmid-Klone, enthaltend t'unktionelle Gene und ihre chromosomale Pokalisation. entspreehend 

den Sequenzen Seq. ID. No. 1 bis Seq. ID No. 64, zur Verwendung als Vehikel zuni Gentransfer. 

5. Hine Nukleinsaure-Sequenz gemaB den Anspriichen 1 bis 4. dadureh gekennzeichnet. daB sie eine 909r ige TTo- 
mologie zu einer huntanen Nukieinsaure-Sequenz aufweist. 

6. Hine Nukleinsaure-Sequenz geruiiB den Anspruchen I bis 4, dadureh gekennzeichnet, daB sie eine 959Hge TIo- 
25 moiogie zu einer hunianen Nukleinsaure-Sequenz aufweist. 

7. Pane Nukleinsaure-Sequenz. unifassend einen Teil der in den Anspruchen 1 bis 6 genannten Nukleinsaure-Se- 
quenzen, in solch einer ausreichenden GroBe, daB sie mil den Sequenzen gemaB den Anspruchen 1 bis 6 hybridisie- 
ren. 

8. Hin Nukleinsaure-Sequenz genialS den Anspruchen 1 bis 7, dadureh gekennzeichnet. daB die GroBe des Prag- 
M) rnents eine Piinge von mindestens 50 bis 2500 bp aufweist. 

9. liine Nukleinsaure-Sequenz geinaB den Anspruchen 1 bis 7. dadureh gekennzeichnet. daB die GroBe des Prag- 
ments eine Piinge von mindestens 150 bis 2000 bp aufweist. 

10. Pane Nukleinsaure-Sequenz geinaB einern der Anspriiche 1 bis 9. die mindestens eine Teilsequenz eines biolo- 
gisch akliven Polypeptids kodiert. 

1 1 - Pane Hxpressionskassette, unifassend ein Nukleinsiiure-Pragment oder eine Sequenz geinaB einem der Ansprii- 
che 1 bis 9, zusammen mil mindestens einer Kontroll- oder regulatorisehen Sequenz. 

12. Pane Pxpressionskasseite, unifassend ein Nukleinsaure-Pragment oder eine Sequenz gemaB Anspruch IP wo- 
rm die Kontroll- oder regulatorische Sequenz ein geeigneter Promotor ist. 

13. Pane Pxpressionskasseite gemaB einem der Anspriiche 1 1 und 1 2. dadureh gekennzeiehnel, daB die auf der Kas- 
40 sette belindliehen DNA-Sequenzen ein Pusionsprotein kodieren, das ein bekanntes Protein und ein biologisch a k I i - 

ves Polypeptid-Pragmeni LimfaBi. 

14. Verwendung der Nukleinsiiure-Sequenzen gemaB den Anspriichen 1 bis 10 zur ITerstellung von Vollangen-Ge- 
nen. 

15. Pan DNA-Pragment. unifassend ein Gen. das aus der Verwendung gemiiB Anspruch 14 erhaltlieh ist. 

45 16. Wirtszeile. enthaltend als heterologen Teil ihrer exprimierbaren genelischen Information ein Nukleinsiiure- 

Pragment gemaB einem der Anspriiche 1 bis 10. 

1 7. Wirtszeile gemaB Anspruch 16, dadureh gekennzeichnet, daB es ein prokaryonlisehes oder eukaryontische /ell- 
system ist. 

18. Wirtszeile gemiiB einem der Anspriiche 16 oder 17. dadureh gekennzeichnet, daB das prokarvontische Zellsv- 
>o stem H. coli und das eukaryontische Zellsystem ein tierisches. humanes oder TTeie-Xellsvstem ist. 

1 9. Pan Verfahren zur TTerstellung eines Polypeptids oder eines Pragments, dadureh gekennzeichnet. daB die Wiris- 
zellen gemiiB den Anspriichen 16 bis 18 kultiviert werden. 

20. Pin Antikorper, der gegen ein Polypeptid oder ein Pragment gerichtet ist. welches von den Nukleinsauren der 
Sequenzen Seq. ID No. 1 bis Seq. TD No. 64 kodieri wird. das gemiiB Anspruch 19 erhiililich ist. 
55 21. Hin Antikorper gemiiB Anspruch 20. dadureh gekennzeiehnel. daB er monoklonal ist. 

22. Polypeptid-Teilsequenzen. gemaB den Sequenzen Seq. ID Nos. 67 70, 71. 73 81, 84 89. 93 109. Ill 114. 
116 137,139 149.153 164.166 172.181 182.188 193 und 196 216. 

23. Polypeptid-Teilsequenzen gemiiB Anspruch 22. mil mindestens 80'>iger TTomologie zu diesen Sequenzen. 

24. Polypeptid-Teilsequenzen gemiiB Anspruch 22, mil mindestens 909riger TTomologie /u diesen Sequenzen. 

60 25. Verwendung der Polypeptid-Teilsequenzen gemiiB den Sequenzen Seq. TD No. 65 bis Seq. TD No. 216, als 

Tools zuni Auffinden von WirkstotTen gegen Proslata-Krebs. 

26. Verwendung der Nukleinsiiure-Sequenzen gemiiB den Sequenzen Seq. TD No. 1 bis Seq. ID No. 64 zur 1 expres- 
sion von Polypeptides die als Tools zum Auflinden von Wirksiolfen gegen Prostala-Krebs verwendet werden kon- 
nen. 

65 27. Verwendung der Nukleinsiiure-Sequenzen Seq. TD No. 1 bis Seq. TD No. 64 in sense oder antisense Ponu. 

28. Verwendung der Polypeptid- Teilsequen/en Seq. TD No. 65 bis Seq. TD No. 216 als Arzneimitlel in der Genihe- 
rapie zur Behandlung des Prostata-Krebses. 

29. Verwendung der Polypepiid-Tcilsequenzen Seq. ID No. 65 bis Seq. TD No. 216, zur TTerstellung eines Arznei- 
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mine Is /ur Beh a miking des ProMnu-Krebses. ^ 
M) Ar/.neimiilel, enlhallend mindestens cine Pol vpeptid-Teilsequen/. Seq. ID No. (o bis Seq. [D No. 2 Hi. 

31. lune Nukieinsaure-Sequen/ gcmaB den Anspriiehen 1 bis 10. dadurch gekenn/eichnet, dab cs cine genonusche 

Sequcn/ isi. . 1)NU 

32. Mine Nukieinsaure-Sequen/. gemab clcn Anspriiehen 1 bis 10, dadurch gekcnn/eichnet, dab cs cine ml<[NA->e- 

quen/ isi. 

33. CJenoniische Gene, ihrc Promoloren. Hnhancer, Silencer. Hxonsiruklur. Intronsiruktur und deren Spleibvunan- 
icn, erhalilich aus den eDNAs dor Scqucn/.en Scq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 64. 

M. Verwendunn dor vienoiuisehen Clone genial Anspruch 33, /usammen nut geeignetcn regukmven Hemenlen. 
35. Vervvendung gemab Anspruch 34. dadurch gekcnn/eichnet. dab das regulative Hlemeni ein geeigneicr Promo- 
tor utid/odcr Hnhancer ist. ^ 
30. Pine Nukieinsaure-Sequen/ gemab den Anspruchcn 1 bis 7, dadurch gekenn/eichnei, dab die ( irohe des I- rai- 
ments cine Panee von mindesiens 400 bis 1 900 bp aut'weist . 



ITicr/.u 10 Seile(n) /eichnungen 
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Systematische Gen-Suche in der Incyte LifeSeq Datenbank 



Tumorgewebe \ 



/ Normaigewebe _ , 

-50 000 einzelne ESTs -50.000 einzelne ESTs, 

\ ' / . / 



Prioritdtsliste 

hoch 




Prostata 
Brust 
Eierstock 
Blase 

Gebdrmutter 




Iterative 
Assemblierung |/ 
mil 

steigendern 
Mismatch 



niedrig 




/ -8.000 Contigs -8.000 Contigs \ 

\ -25.000 Singletons . -25.000 Singletons/ 



Vergieich der 
Datenbanken 



normaigewebsspezifjsch 
(erwartet: 100-500) 



unspezifisch 
expremierte 
Gene 



tumorgewebsspezifisch 
(en/vartet: 100-500) 



Gene von Interesse 



Fig. 1 
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Prinzip der EST-Assemblierung 

-50.000 ESTs pro Gewebe 



Contigs 




Assemblierung bei 0% Mismatch 
mit GAP4 (Staden) 



Singletons 



In Anzahl und Lange 
zunehmende Contigs 



Iterative Assemblierung 

mit steigendem 
Mismatch (1%,2%,4%) 



5000-6000 Contigs -25.000 ubrige Singletons 



-30.000 Konsensus- 
sequenzen pro Gewebe 



Fig. 2a 
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-50.000 ESTs 
eines Gewebes 
(2.B.: Prostata Tumor) 



GAP4 assembly 1 . Runde: 

minimum initial match: 20 
maximum pads per read: 3 
maximum percent mismatch: 0 



GAP4-Datenbank 1 : " nicht 

assemblierte 

Contigs l Singietons 1 ESTs 



GAP 4 assembly 2. Runde: 

minimum initial match: 20 
maximum pads per read: 8 
maximum percent mismatch: 1 



GAP4-Datenbank 2: " nicht 

assemblierte 

Contigs 2 Singletons 2 ESTs 



GAP 4 assembly 3. Runde: 

minimum initial match: 20 
maximum pads per read: 8 
maximum percent mismatch: 2 



GAP4-Datenbank 3: nicht 

assemblierte 

Contigs 3 Singletons 3 ESTs 



Fig. 2b1 
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, GAP4-Datenbank 3: 

(, Contigs 3 Singletons 3 



nicht 
assemblierte 
ESTs 



Consensus 3 



^ GAP4 assembly 4. Runde: 

; minimum initial match: 20 
maximum pads per read: 8 
maximum percent mismatch: 2 



GAP4-Datenbank 4: 

•: Contigs 4 Singletons 4 



nicht 
assemblierte 
ESTs 



Consensus 4 



GAP4 assembly 5. Runde: 
minimum initial match: 20 
maximum pads per read: 8 
maximum percent mismatch: 4 



■ : GAP4-Datenbank 5: nicht 
!>- — . ^ assemblierte 

t jConrigs 5 Singletons 5 £§j s 5 



Consensus 5 Singletons 5 



Fig. 2b2 
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Consensus 3 



Singletons 5 



Consensus 4 



Consensus 5 



nicht 
assemblierte 
ESTs 5 



GAP4 assembly 6. Runde: 

minimum initial match: 20 
maximum pads per read: 8 
maximum percent mismatch: 4 



assemblierte Datenbank 
eines spezifischen Gewebes 
(z.B.: Prostata Tumor) 



Fig. 2b3 
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igungstag: 



assemblierfe Datenbank 
eines spezifischen Gewebes 
(z.B.: Prostata Tumor) 



Consensus 6 



Einlesen als Singletons 



Datenbank eines Datenbank eines zweiten 

spezifischen Gewebes spezifischen Gewebes 

(z.B.: Prostata Tumor) ( 2 . B[ ; Prostata Normal) 



GAP4 assembly 



minimum initial match: 20 
maximum pads per read: 8 
maximum percent mismatch: 4 



Tumor-Gewebs- 
spezifische 
ESTs 



nicht Gewebs- 
spezifische 
ESTs 



Normai-Gewebs- 
spezifische 
ESTs 



Fig. 2b4 
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Gene von Interesse 



Bestimmung der 

gewebsspezifischen 
Expression uber 
elekfronischen Northern 
( INCYTE LifeSeq und 
offentliche EST 
Datenbanken) 



Kandidatengene fur 
Tumorsuppressoren oder 
Tumoraktivatoren 



Fig. 4a 
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GCCTCAAGTTATC. 



WHILE C ; > C 



i-l 



Elektronischer Northern-Blot 



Fishers Exakter Test 



IF H, 



o 



EXIT 



Automatische Verlangerung 




ATGTCCTAGCCTCAA GTTATCAGATGCAA. 
* 



Fig. 4b 
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j isolieren von genomischen BAC und PAC Klonen 



Chromosomale Klon-Lokalisation uber FISH 



u imi i TOPPED 

*/ 

Hybridisierungssignal 



1 7-t&W8&8&*& 



Sequenzierung von Klonen, die in Regionen 
lokalisiert sind, die chromosomale Deietionen 

in Prostata- und Brustkrebs aufweisen, 
fuhrt zur Identifizierung von Kandidatengenen 



Exon 



Imron 



Bestatigung der Kandidatengene durch 
Screening von Mutationen und/oder 
Deietionen in Krebsgeweben 



Fig. 5 
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